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VISTO 
La nota a fojas 16 presentada por la Dirección del Departamento de Ecología Genética y 

Evolución, mediante la cual eleva la información del curso de posgrado Genómica Evolutiva y 
Poblacional para el año 2019, 

CONSIDERANDO 
Lo actuado por la Comisión de Doctorado, 

Lo actuado por la Comisión de Posgrado, 

Lo actuado por la Comisión de Presupuesto y Administración, 

Lo actuado por este Cuerpo en la sesión realizada en el día de la fecha, 

En uso de las atribuciones que le confiere el Artículo 1130  del Estatuto Universitario, 

EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD 
DE CIENCIAS EXACTAS Y NATURALES 

RESUELVE: 

ARTÍCULO 1°: Aprobar el curso de posgrado Genómica Evolutiva y Poblacional de 120 horas 
de duración, que será dictado por el  Dr.  Hernán Dopazo con la colaboración de la Dra. Francisca 
Almeida 

ARTÍCULO 2°: Aprobar el programa del curso de posgrado Genómica Evolutiva y Poblacional 
obrante a fs. 22/28, para su dictado en el segundo cuatrimestre de 2019. 

ARTÍCULO 3°: Aprobar un puntaje máximo de cinco (5) puntos para la Carrera del Doctorado. 

ARTÍCULO 4°: Aprobar un arancel de $500 (pesos quinientos) estableciendo que dicho arancel 
estará sujeto a los descuentos y exenciones estipulados mediante la Resolución CD N° 1072/19. 
Disponer que los fondos recaudados ingresen en la cuenta presupuestaria habilitada para tal fin, y 
sean utilizados de acuerdo a la Resolución 072/03. 

ARTÍCULO 5°: Disponer que de no mediar modificaciones en el programa, la carga horaria y el 
arancel, el presente Curso de Posgrado tendrá una vigencia de cinco (5) años a partir de la fecha de 
la presente Resolución. 

ARTÍCULO 6°: Comuníquese a todos los Departamentos Docentes, a la Dirección de Estudiantes 
y Graduados, a la Dirección de Movimiento de Fondos, a la Dirección de Presupuesto y 
Contabilidad, a la Biblioteca de la FCEyN y a la Secretaría de Posgrado con copia del programa 
incluido. Cumplido, archívese. 
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CONTENIDOS MÍNIMOS (ya aprobados Anexo IV Plan 2019) 

El proyecto genoma humano. Genomas diploides. Tecnologías de secuenciación: primera, segunda y 
tercera generación. Formación de librerías de NGS. El origen de la arquitectura genómica. Complejidatli 

y tamaño efectivo de las poblaciones. Teoría de peligrosidad mutacional en genomas. Modelos de neo y.. 
sub- funcionalización de genes duplicados. Principales transiciones evolutivas en el manejo de la 
información biológica. Origen de los niveles de selección. Enciclopedia de los elementos regulatorios del 

genoma. Mapa del epigenoma humano. Tecnologías para la expresión masiva de genes. Elementos 
ultraconservados del genóma humano. Críticas evolutivas a la visión funcional extendida de los 
genomas eucariotas. Polimorfismos de un único nucleótido  (SNP's).  Tag-SNPs. Haplotipos y bloques de 
haplotipos. Proyecto HapMap y 1.000 Genomas Humanos. Imputación de genotipos. Mecanismos de 
formación de variantes en el número de copias. Variación estructural en el genoma humano. El concepto 
de pan-genoma. Estadísticos genómicos de selección natural. Secuenciacic5n en profundidad de regiones 

genómicas. Espectro de frecuencias a partir del alelo menor (MAF) y el derivado. Métodos estadísticos 
para la caracterización de la historia evolutiva de las poblaciones. Evidencias del modelo serial de efecto 
fundador de la salida de  Africa  de los humanos modernos. Genoma de Homínidos 
Ancestrales. Evidencias de hibridación humana con otros genomas homínidos. Concepto de ancestría. 

Interacción entre genomas y cultura. La arquitectura genética de la enfermedades. El interactoma y la 
visión de la red de enfermedades. Estudios de asociación de genoma completo. Replicabilidad. 
Hipótesis de enfermedades comunes / variantes comunes. El enigma de la heredabilidad oculta. 

Exornas y su aplicación en enfermedades raras. Diagnóstico genético dirigido al consumidor. Pruebas de 
enfermedades monogénicas en heterocigosis. Pruebas de diagnóstico genético preimplantacional de 
aneuploidías y enfermedades."Cell-free" DNA y estudios no-invasivos del embrión. Paneles de genes 
para enfermedades. Genómica del cáncer. "Tumor-free" DNA. El cáncer como un problema evolutivo. 

Genómica de Células Únicas. Microbiomas humanos y ecológicos. Edición genética con Crispr-Cas9. 

PROGRAMA ANALÍTICO 

Módulo I. Genómica Comparativa y Funcional 

Tema 1. Genomas y Tecnologías de Secuenciación: El proyecto genoma humano. Genomas diploides. 

Tecnologías de secuenciación: primera, segunda y tercera generación: desde la tecnología  Sanger  a los 
nanoporos. Formación de librerías de NGS  (Next Generation Sequencing).  Microfluídica. 

Tema 2: Genómica Comparativa: El origen de la arquitectura genómica. Complejidad y tamaño efectivo 

de las poblaciones. La teoría de la peligrosidad mutacional. Modelos de neo y sub- funcionalización de 

genes duplicados. Resultado de modelos neutros de ecología sobre genomas eucariotas. Comparación 

de genomas procariotas y eucariotas. Principales transiciones evolutivas en el manejo de la información 

biológica. Evolución de los niveles de selección. Cooperación y conflicto entre niveles de selección. 

Conflicto genómico. 

Tema 3: Genómica Funcional: Enciclopedia de los elementos regulatorios del genoma:  ENCODE.  

Epigenómica en la expresión génica. Mapa del epigenoma humano. Tecnologías Seq para la expresión 

masiva de genes. Elementos ultraconservados del genoma humano. Ontologías génicas  (GO).  Análisis 

de enriquecimiento de grupo de genes. Críticas evolutivas a la visión funcional extendida de los 

genomas eucariotas. El gen en la era postgenómica. Inferencias estructural del genoma replicante a 

través de tecnologías 3C y métodos relacionados. 
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Módulo II. Variabilidad Genómica y Selección 

Tema 4: Variabilidad Genómica de las Poblaciones: Polimorfismos de un único nucleótido  (SNP's).  Ta 

SNPs. Haplotipos y bloques de haplotipos. Proyecto HapMap y 1.000 Genomas Humanos. Imputación 

de genotipos. Mecanismos de formación de variantes en el número de copias (CNVs). Variación 

estructural en el genoma humano. Variabilidad de SNPs  vs  CNV. El concepto de pan-genoma. 

Comparación de la variabilidad genómica en otros eucariotas. 

Tema 5. Neutralidad, Selección Natural y Selección Artificial en Genomas Completos: 

Estadísticos de selección natural en secuencias codificantes y no-codificantes del genoma: Tajima,  Fay  y  

Wu, McDonald-Kreitman,  dN/dS y test del largo de los haplotipos. Técnicas de  "sliding-windows".  El 

rango temporal de aplicación de estadísticos en el genoma humano. El mapa de la adaptación genómica 

ancestral y reciente en el genoma humano. Estudios de selección en otros genomas eucariotas. Selección 

genómica y aplicaciones en ganadería y agricultura. 

Módulo  III.  Genómica y Modelos de Poblaciones 

Tema 6: Demografía y Estructuración de la Variación: Secuenciación en profundidad de regiones 

genómicas. Espectro de frecuencias a partir del alelo menor (MAF) y el derivado. Modelos 

demográficos en poblaciones. Métodos para la caracterización de la historia evolutiva de las 

poblaciones: PCA,  Structure,  Treemix, REmix. Estructura genómica de las poblaciones humanas. 

Comparación con otras especies eucariotas. 

Tema 7: Poblamiento Continental. Evidencias del modelo serial de efecto fundador de la salida de  Africa  

de los humanos modernos. Evidencias genómicas del origen sudafricano de los humanos modernos. 

Poblamiento del continente americano. Concepto de raza, etnicidad y ancestría. Evidencias de 

hibridación humana con otros genomas de homínidos. 

Módulo IV. Medicina Genómica y de Precisión 

Tema 8. Genómica de Enfermedades Simples y Complejas: La arquitectura genética de la enfermedades. 

Estudios de asociación de genoma completo. Replicabilidad. Hipótesis de enfermedades comunes / 

variantes comunes y otras alternativas. El enigma de la heredabilidad oculta. Mapeo de  loci  de 

expresión de caracteres cuantitativos (eQTLs). El interactoma y la visión de la red de enfermedades. El 

proyecto ExAC. Exornas y su aplicación en enfermedades raras. Pleiotropía Antagonista, 

Envejecimiento y Enfermedades. 

Tema 9. Medicina Genómica I: Diagnóstico genético dirigido al consumidor. Genómica reproductiva. 

Pruebas de enfermedades monogénicas. Diagnóstico genético preimplantacional de aneuploidías y 

enfermedades. Karyomapping. Pruebas genómicas prenatales y postnatales.  "Cell-free" DNA y estudios 

no-invasivos del embrión. Paneles de genes de enfermedades. 

Tema 10. Medicina Genómica II: Genómica del cáncer. "Tumor-free" DNA. El problema de la 

heterogeneidad genética de los tumores. Marcadores Genéticos Predictivos y de Pronóstico en Cáncer. 

Terapias Dirigidas. El cáncer como un problema evolutivo. Genómica de Células Únicas. Edición de 

genomas con CRIPR. Microbiomas humanos y ecológicos. 
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ANEXO I 

CONTENIDOS DESGLOSADOS  iv  

a) Clases de Problemas  

b) Prácticos de Laboratorio 

1. TP1. Exploración y extracción de datos genómicos. Exploradores del genoma. Estructura y uso del 
Ensembl. Exploración en Metazoos, Plantas, Hongos, Protistas y Bacterias. Búsqueda de variantes 
del gen urna. Explorando genes de enfermedades en el NCBL Acceso y extracción de datos del 
genonni humano usando BioMart. 

2. TP2: Manejo del Sistema Operativo Linux en versión UBUNTU. La consola de Linux. Los 
comandos básicos de la consola. Resumen sobre el sistema de ficheros de Linux. Permisos de 
usuarios y de grupos.  "Scripting"  básico. Corriendo un  blast  local como ejemplo de uso. 

3. TP3. Métodos de NGS y Control de Calidad. Introducción y evolución de las técnicas de NGS. 
Control de calidad de las lecturas de NGS utilizando FastQC. Procesamiento de las lecturas de los 
datos NGS utilizando FASTX-toolkit y cutadapt 

4. TP4. Ensamblado del cromosoma nitDNA humano. Introducción al ensamblado de los datos de 
NGS (estrategias, métodos, errores frecuentes, k-iner espectro, y gráficos de de Bruijit). 
Ensamblado con  ABYSS.  Estimación de parámetros y ensamblado con  VELVET.  Alineamiento al 
genoma de referencia utilizando BOWTIE2. 

5. TP5. Explorando los resultados de  ENCODE.  Acceso a los datos de  ENCODE  a través del  
browser  de la Universidad de Santa Cruz, Califormia (UCSC). Comparando bases de datos 
estructurales. Acceso a los datos de variantes estructurales. Predicción de variantes estructurales a 
través de inGAP-sv para datos de NGS. Manejo de Datos de  RNA  seq. 

6. TP6 Explorando las Bases de Datos de Variantes Estructurales. Análisis de Variantes 
Estructurales con NGS Comparación de variantes entre bases de datos. Acceso a la Base de Datos 
de Variantes Gen ómicas. Predicción de Variantes Estructurales y Visualización utilizando 
inGAP-sv. 

7. TP7. Genómica Poblacional con datos del HapMap y 1,000 genomas. Acceso a los datos de 
HapMap. Visualización y extracción de datos. Desequilibrio de ligamiento,  Tagging SNP's,  
Haploti pos en Fase. Manipulación de los datos utilizando Haploview. Acceso y extracción de los 
datos a través del HapMart. Explorando el navegador de los 1,000 genomas.  "Variant Call File 
format  (VCF)". Extracción y análisis de datos de 1,000 gen ornas con tabix y VCF  tools.  
TP8. Análisis de la Estructura Genética de las Poblaciones Humanas. Filtrado de SNPs en 
desequilibrio de ligamiento. Exploración del equilibrio de  Hardy-Weinberg  utilizando  plink.  
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