Cada organismo posee un genoma y transcriptoma con
particularidades que pueden generar enfermedades o
ventajas fisioldgicas. Las tecnologias de Secuenciacién
Masiva (NGS) permiten estudiar con gran resolucién
genomas y transcriptomas a nivel individual y colectivo.
El cuello de botella de estas tecnologias reside en el
andlisis de la ingente cantidad de datos que generany la
interpretacion de sus resultados. Aunque estos estudios
se puedan realizar mediante analisis computacionales
automatizados, su personalizacion mejora la resolucion
del problema biolégico planteado. Para ello, es esencial
contar con equipamiento computacional apropiado,
administrado por personal cualificado, y con analistas
especializados que realicen complejos analisis. No son
estudios del futuro, sino del presente.

Curso dirigido a personas interesadas en adquirir
conocimientos generales sobre cémo llevar a cabo
analisis de datos de NGS, incluyendo una revisién de
las tecnologias actuales en este campo. Destinado a
estudiantes de grado/licenciatura/master/doctorado,
personal técnico y postdoctorales en el ambito de las
ciencias experimentales.

Servicio de Génomica y Secuenciacion Masiva - GENGS

18 al 22 noviembre 2019
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18 noviembre 2019
(lunes)

Introduccion a tecnologias NGS. Ensamblaje y anotacion de genomas

Horario Actividad Docente

09:00 - 09:15 Presentacion y breve introduccién al curso Begofia Aguado

09:15 - 10:45 Tecnologias de NGS y ensamblaje de novo Fernando Carrasco
Formatos de archivos usados en NGS. Exploracién Ramén Peird

10:45 - 11:30 de repositorios FTP para la descarga de genomas Eva Castillo
de referencia (EBI, NCBI, UCSC)

11:30-12:00 Pausa

12:00 - 12:30 Descarga de la referencia de Escherichia coli K-12 Ramon Peir6é

' ’ MG1655. Exploracion de ENA 'y SRA Eva Castillo
12:30 - 14:00 Ensamblaje novo con SPAdes. Anotacion del genoma Sandra Gonzalez

de E. coli

Eva Sacristan

19 noviembre 2019 2 AR q
Resecuenciacion. Analisis de cobertura y variantes
(martes)
Horario Actividad Docente
09:00 - 09:30 Resecuenciacion. Analisis de cobertura y variantes. Fernando Carrasco
Descarga de la referencia de Mycobacterium tuberculosis Eva Castillo
09:30- 10:00 H37Ry de lecturas. Control de calidad de las lecturas. . .
Ramon Peird
Recorte
Alineamiento de las lecturas contra el genoma Ramon Peird
10:00 - 11: . .
0:00 00 de referencia con BWA Eva Castillo
11:00 - 11:30 Pausa
Analisis de cobertura con genomeCoverageBed. Sandra Gonzélez
11:30 - 13:00 e o
Visualizacién con IGV Eva Sacristan
13:00 - 14:00 Ana}||5|s de variantes con GATK. Anotacién de Sandra (?or}zalez
variantes con SnpEff Eva Sacristan
20 noviembre 2019 a7 q
., Deteccion de picos (ChIP-Seq)
(miércoles)
Horario Actividad Docente
09:00 - 09:30 Secuenciacidn de cromatina inmunoprecipitada Fernando Carrasco
(ChIP-Seq)
Descarga de secuencias y tratamiento previo. Control de
09:30 - 11:00 calidad. Alineamiento de secuencias contra el genoma de | Sandra Gonzélez
' ’ referencia de Escherichia coli str. K-12 substr. MG165 con | Ramon Peird
Bowtie2
11:00 - 11:30 Pausa
Deteccién de picos con MACS2. Mapeo de picos y Sandra Gonzalez
11:30-13:00 L. . . L.
extraccidon de secuencias de DNA Ramon Peird
Deteccidén de motivos con MEME. Generacion de logos de Sandra Gonzalez
13:00 - 14:00 motivos. Busqueda de motivos obtenidos en un archivo de

secuencias con FIMO. Descarga de los archivos de interés

Ramén Peird

21 noviembre 2019 P .
: Expresion diferencial (RNA-Seq)
(jueves)
Horario Actividad Docente
09:00 - 09:30 Expresion diferencial mediante RNA-Seq. Fernando Carrasco
09:30- 10:00 Descarga de st'ecuenaas de tratamiento previo. Eva ClasuII9 )
Control de calidad Ramén Peird
Alineamiento de lecturas contra el genoma de Eva Castillo
10:00 - 11:00 referencia de Mycobacterium smegmatis str. MC2 Ramon Peird
155 con Hisat2. Conteo con HTseqg-count Eva Sacristan
11:00 - 11:30 Pausa
PO - . Eva Castillo
11:30 - 13:00 Analms de expresién direrencial con Deseqg2. Ramén Peird
Filtrado de datos "
Eva Sacristan
Eva Castillo
13:00 - 14:00 Splicing alternativo con rMats Ramén Peird
Eva Sacristan

22 noviembre 2019 A
. Metagendmica (16S).
(viernes)
Horario Actividad Docente
09:00 - 09:30 MeF?genomlca mediante amplicones de la Fernando Carrasco
region 16S
Descarga de secuencias y tratamiento previo. Control Eva Sacristan
09:30- 10:00 '8 y previo. Eva Castillo
de calidad .
Sandra Gonzélez
Eva Sacristan
10:00 - 11:00 Metagendmica con Qiime2 Eva Castillo
Sandra Gonzélez
11:00 - 11:30 Pausa
Eva Sacristan
11:30- 13:45 Metagendmica con Qiime2 (continuacidn) Eva Castillo
Sandra Gonzélez
13:45 - 14:00 Conclusiones y cierre del curso Begofia Aguado

Equipo docente:
Eva Castillo Rosa
Ramén Peird Pastor

Sandra Gonzalez de la Fuente
Eva Sacristan Horcajada
Fernando Carrasco Ramiro

Equipo organizador:

Ramén Peird Pastor

Fernando Carrasco Ramiro
Begoia Aguado Orea

Administracién/contacto:

Almudena Hernando

ecastillo@cbm.csic.es
rpeiro@cbm.csic.es
sandra.g@cbm.csic.es
esacristan@cbm.csic.es
fcarrasco@cbm.csic.es

rpeiro@cbm.csic.es
fcarrasco@cbm.csic.es
baguado@cbm.csic.es

ahernando@cbm.csic.es






