UNIVERSIDAD DE SONORA

DEPARTAMENTO DE INVESTIGACIONES CIENTIFICAS Y TECNOLOGICAS

LA ACADEMIA DE BIOLOGIA EXPERIMENTAL Y APLICADA, EL POSGRADO EN BIOCIENCIAS, EL
CUERPO ACADEMICO DE BIOLOGIA Y ECOLOGIA DE LA CONSERVACION Y EL DICTUS,
INVITAN AL CURSO:

INTRODUCCION A LA BIOINFORMATICA PARA EL ANALISIS DE DATOS DE
SECUENCIACION GENOMICA

INSTRUCTORES: DR. ALEXSANDRE GUTIERREZ BARRAGAN Y DR. FERNANDO G. RAZO MENDIVIL

CONTACTOS: alexsandre.gutierrez@unison.mx ; fernando.razo@unison.mx

FECHA: 02 DE DICIEMBRE AL 13 DE DICIEMBRE DE 2024, DE 10:00 A 12:00 HRS
DURACION: 20 HORAS

LUGAR: SALA DE COMPUTO, EDIFICIO 7H, UNIVERSIDAD DE SONORA

CUPO MAXIMO: 20 ESTUDIANTES

OBJETIVO DEL CURSO

Capacitar a investigadores y estudiantes en el analisis de datos obtenidos mediante secuenciacién
gendmica en lllumina para la obtencion de sitios variantes (SNPs por sus siglas en inglés)

OBIJETIVOS ESPECIFICOS

1. Comprender el proceso de secuenciacion de lecturas cortas en plataformas de secuenciacién
de segunda generacién (Next Generation Sequencing), como Illlumina

2. Manipular directorios y archivos y extraer informacién mediante comandos basicos en Linux

3. Conocer herramientas computacionales empleadas cominmente para el procesamiento de
datos de secuenciacion gendmica y la obtencidon de sitios variantes, como polimorfismos de
un solo nucleétido (SNPs)

METODOLOGIA Y TEMATICA

Los profesores expondran una introduccion general sobre cada tema. La presentacién debera
fomentar la discusidon mediante el intercambio de ideas y preguntas, para asimilar y razonar el
fundamento del analisis a realizar. Posteriormente, los instructores mostraran las herramientas
que permiten el procesamiento de los datos en servidores de la Universidad de Sonora.

El curso comenzara con un repaso histérico de la secuenciacién hasta llegar a la secuenciacién de
segunda generacion (Next Generation Sequencing), para que los asistentes comprendan el
proceso de secuenciacion. Posteriormente, se dard una introduccidn a los comandos bésicos en
Linux para proporcionar herramientas de manipulacién de archivos y extraccién de informacion.
Empleando este conocimiento basico, se procedera con la teoria y practica para el analisis
bioinformatico de datos de secuenciacidn, iniciando por analisis y control de calidad, ensamble de
genomas, alineamiento de lecturas y control de calidad de mapeo. Finalmente, se mostraran
algunas opciones para la obtenciéon de variantes (SNPs), tanto en técnicas de representacion
reducida, como en datos obtenidos por secuenciacion de genomas completos a baja profundidad.
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UNIVERSIDAD DE SONORA

DEPARTAMENTO DE INVESTIGACIONES CIENTIFICAS Y TECNOLOGICAS
PRE-REQUISITOS

Conocimiento basico tedrico y practico del analisis de datos genéticos.
OPCIONAL: Computadora personal con al menos 8GB de memoria RAM.
TEMARIO

1. Secuenciacién gendmica
a. Historia de la secuenciacion
b. Secuenciacion NGS/Illumina
2. Introduccion a la bioinformatica
a. Lenguaje Linux
b. Comandos bdasicos
3. Calidad de la secuenciacion
a. Andlisis de calidad con fastqc
b. Control de calidad con trimmomatic y/o fastp
4. Ensamble y anotacion de genomas
Alineamiento/mapeo de lecturas con bwa
6. Control de calidad de alineamiento
a. Filtrado de lecturas mapeadas con samtools
b. Marcado y eliminacidn de duplicados con MarkDuplicates
c. Eliminacion de regiones superpuestas (overlap)
d. Realineamiento alrededor de InDels con GATK
e. Visualizacion de alineamiento en IGV
7. Obtencién de variantes
a. Llamado de SNPs para datos de GBS y/o RADseq
b. Inferencia de genotipos en ANGSD para datos de IcWGS
i. Parametros de filtrado
ii. Estimacidn de la verosimilitud de los genotipos
iii. Llamado de genotipos

o

CRONOGRAMA DE ACTIVIDADES

DIA FECHA TEMAS INSTRUCTOR HORAS
1 02/12/2024 Secuenciacion gendmica ALEXSANDRE GUTIERREZ 2
2 03/12/2024 Introduccion a la bioinformatica FERNANDO RAZO 2
3 04/12/2024 Calidad de la secuenciacion ALEXSANDRE GUTIERREZ 2
4 05/12/2024 Ensamble y anotacién de genomas FERNANDO RAZO 2
5 06/12/2024 Ensamble y anotacion de genomas FERNANDO RAZO 2
6 09/12/2024 Alineamiento de secuencias ALEXSANDRE GUTIERREZ 2
7 10/12/2024 Control de calidad del alineamiento ALEXSANDRE GUTIERREZ 2
8 11/12/2024 Obtencién de variantes (GBS) FERNANDO RAZO 2
9 12/12/2024 Obtencidn de variantes (IcWGS) ALEXSANDRE GUTIERREZ 2
10 13/12/2024 Obtencidn de variantes (IcWGS) ALEXSANDRE GUTIERREZ 2

TOTAL 20 hrs




