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Inscripciones: https://bit.ly/InscripcionCursoBioinfo2025

Horas lectivas: 9.5

Numero de plazas: 40

Criterios de seleccion: Se priorizara que todos los laboratorios tengan acceso al curso con
al menos 1 persona, el resto de plazas se asignara en conversacién con el grupo o por orden
de inscripcion.

Control de asistencia: Hoja de firmas

Requerimientos: Aunque las practicas seran guiadas se aconseja traer un ordenador
portatil.

PROGRAMA

DIA 1
Introduccién al curso y a la Unidad de Bioinformatica del IIS-FJD
Ponente: Pablo Minguez

Modulo 1: Analisis Genomico. Bases de datos, protocolos (pipelines) deteccion de
variantes y analisis.
Ponente: Graciela Uria Regojo
Duracion: 3 horas
Contenido:
e Tipos de variantes gendmicas (germinales, somaticas, SNVs, CNVs..) y sus
particularidades durante su analisis bioinformatico.
e Pipelines DNA Seq: Fases y herramientas utilizadas en la deteccién de
variantes genémicas.
e Sesion Practica 1: Explorar los resultados de la deteccién de variantes
genomicas mediante IGV (lecturas mapeadas, variantes y haplotipos con
IGV).


https://drive.google.com/file/d/1tOIhbHBfKuzVQ4QRs_AmKQthqhDyprUs/view?usp=sharing
https://bit.ly/InscripcionCursoBioinfo2025

e Bases de datos y recursos bioinformaticos para el analisis de variantes
gendmicas germinales.

e Bases de datos y recursos bioinformaticos para el analisis de variantes
genomicas somaticas.

e Sesion Practica 2: Interpretacion de resultados gendmicos: Priorizacion de
SNVs.

e Preguntas y comentarios

DIA 2
Modulo 2: Analisis Transcriptomico. Aplicaciones, pasos de una pipeline de
cuantificacién de expresion, analisis exploratorio de las muestras, normalizaciones y
expresion diferencial.
Ponente: Yolanda Benitez
Duracién: 3 horas
Contenido:
e Aplicaciones del RNA-seq cuantitativo y cualitativo
e Pipeline de RNA-seq
o Secuenciacién: Plataformas de secuenciacion, n° réplicas, tamafo lectura,
single-end/paired-end y profundidad de secuenciacion.
Formatos de ficheros FASTA/FASTQ.
Control calidad: FastQC y métricas que reporta
Filtering and trimming: cortar adaptadores y secuencias con baja calidad,
filtrar por calidad o tamafo (miRNAseq)
o Mapeo. Alineadores (Bowtie2, TopHat, STAR). Genomas de referencia
(recursos). Formatos de ficheros SAM/BAM.
o Cuantificacion: htseqcount y consideraciones (alineamientos secundarios y
lecturas ambiguas). Ficheros de anotacion (GTF y GFF) y recursos.
o Expresion diferencial: paquetes (DESeq2 y NOISeq)
m Sesgos potenciales.
m Analisis exploratorio (PCA)
m Normalizacion intra- e inter-muestra
m Expresidn diferencial: métodos paramétricos y no paramétricos
e Preguntas y comentarios

DIA 3

Médulo 3: Analisis e interpretacion funcional de experimentos émicos. Bases
de datos, programas de enriquecimiento funcional y de analisis de redes bioldgicas
Ponente: Pablo Minguez
Duracién: 3 horas
Contenido:

e Bases de datos, ontologias y recursos omicos: GeneCards, UniProt, KEGG, Gene

Ontology, GeneAtlas, STRING, TCGA
e Programas de enriquecimiento funcional: Panther, EnrichR, GSEA
o Practicas Panther, EnrichR, ShinyGO,, GSEA
e Analisis de redes: STRING, GeneMania, STITCH.



o Practicas STRING
e Prediccion de nuevas asociaciones gen-enfermedad: DisGeNET, GLOWgenes,
DISEASES
e Preguntas y comentarios

Médulo 4: Recursos para la comparticion de datos genémicos y
transcriptomicos.
Ponente: Pablo Minguez
Duracion: 0.5 horas
Contenido:
e Repositorios de datos émicos: GEO, EGA, ENA, otros
e Preguntas y comentarios

Mas informacioén sobre la Unidad de Bioinformatica del 11S-FJD:

https://bit.ly/UnidadBioinformaticallS-FJD
Contacto Unidad de Bioinformatica: pablo.minguez@iis-fid.es


https://bit.ly/UnidadBioinformaticaIIS-FJD

