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Expte. N° 439 / 2025 - SAL -UNSa - Aprobar la realizacion del Curso de
Posgrado SECUENCIACION DE PROXIMA GENERACION (NGS) APLICADA
AL ESTUDIO DE MICROPATOGENOS

De: Salud - Dpto. Posgrado Salta,

19/08/2025

VISTO: El proyecto del Curso de Posgrado SECUENCIACION DE PROXIMA GENERACION (NGS)
APLICADA AL ESTUDIO DE MICROPATOGENOS, modalidad virtual, elevado por el Dr. Diego MARCO Director
del Instituto de Patologia Experimental (IPE);

CONSIDERANDO:

Que tiene como objetivos: Proporcionar una solida comprension de la Biologia Molecular subyacente a
las técnicas de NGS: Desarrollar la capacidad de disefiar y ejecutar experimentos de secuenciacion para la
identificacion vy tipificacion de micropatégenos; y Fomentar la habilidad critica para analizar, interpretar y aplicar
los datos de secuenciacion a problemas reales en el campo de la Microbiologia y la Parasitologia.

Que el mismo se encuadra en el Convenio marco entre CONICET y la Universidad Nacional de Salta
segun Res. R N° 775/15.

Que cuenta con informe favorable de la Secretaria de Posgrado y Extension al Medio de la Facultad.

Que la Comision de Docencia, Investigacién y Disciplina en el despacho N° 193-25 aconseja aprobar
la realizacién del mencionado Curso de Posgrado.

POR ELLO: y en uso de las atribuciones que le son propias,
EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD DE CIENCIAS DE LA SALUD
(En Sesion Ordinaria N° 12-25 realizada el 12/08/25)
RESUELVE

ARTICULO 1°. — Aprobar la realizacién del Curso de Posgrado SECUENCIACION DE PROXIMA GENERACION
(NGS) APLICADA AL ESTUDIO DE MICROPATOGENOS, con modalidad virtual, que se realizara durante los
meses de septiembre, octubre y noviembre del corriente afio, de acuerdo con las especificaciones detalladas en

el ANEXO | de la presente.

ARTICULO 2°. - Publiquese en el Boletin Oficial y comuniquese a: Dr. Diego Marco, Instituto de Patologia
Experimental, Secretaria de Posgrado, Investigacién y Extensién al Medio y siga a la Direccién de Posgrado y
Carrera Docente a sus efectos.

HMC.

~ Prof. Nancy Cardozo
Decana
iac. de Cs. de la Salud - UNS3
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ANEXO |
Nombre del curso: “Secuenciacién de préxima generacién (NGS) aplicada al estudio de micropatégenos”

Comisién Organizadora: Unidad de Epidemiologia Molecular — Instituto de Patologia Experimental “Dr. Miguel
Angel Basombrio” — Facultad de Ciencias de la Salud - UNSa

Nombre y Apellido Rol DNI email
Dr. Nicolas Tomasini Coordinador 30.032.733 biol.nicolas.tomasini@gmail.com
Dra. Noelia Floridia- Yapur Coordinador 34.455.588 narfy89@gmail.com
Dra. Fanny Rusman Profesor 34.674.310 fannyrusman@gmail.com
Lic. Anahi Diaz Profesor. 35.477.160 anahi1990gd@gmail.com
Lic. Tatiana Ponce Profesor 37.692.249 tatiana.ponce93@gmail.com
Lic. Soledad Hodi Profesor 34.066.435 soledadhodi26@gmail.com

Fundamentacién: Las enfermedades causadas por micropatdgenos impactan significativamente en las
sociedades, particularmente en regiones con recursos limitados, afectando la economia y la calidad de vida de
las personas. Estas enfermedades contribuyen a la carga socioecondmica global debido a su asociacion con la
morbilidad, la mortalidad, y la pérdida de productividad. Entre los distintos desafios para contener el impacto de
estas enfermedades se encuentran la deteccién temprana, el diagnostico preciso y el tratamiento efectivo. Las
tecnologias de Secuenciacién de Proxima Generacion (NGS) ofrecen soluciones prometedoras debido a su costo
cada vez mas reducido, permitiendo una identificacion rapida y precisa de las especies causantes, favorecen la
identificacién de nuevas cepas o especies, permiten el estudio y seguimiento de mecanismos de resistencia, lo
cual es crucial para la implementacién de medidas de control y eliminacion. El curso "Secuenciacion de Proxima
Generacion (NGS) Aplicada al Estudio de Micropatogenos" estd disefiado en el contexto de una necesidad
urgente de innovar en la deteccion, tipificacion y tratamiento de enfermedades causadas por bacterias y
parasitos. La tecnologia NGS abre nuevas vias para el estudio detallado del genoma y diversidad de estos
organismos, promoviendo el desarrollo de métodos diagnésticos avanzados y estrategias de tratamiento mas

precisas y eficaces.

Objetivo del curso: El curso de posgrado "Secuenciacion de Proxima Generacion (NGS) Aplicada al Estudio de
micropatégenos" esta disefiado para desarrollar en estudiantes de posgrado y profesionales del area de la
biologia y las ciencias de la salud las habilidades y conocimientos fundamentales para implementar tecnologias
de NGS en la investigacion de patogenos. Los objetivos generales del curso son:

« Proporcionar una sélida comprension de la biologia molecular subyacente a las técnicas de NGS,

« Desarrollar la capacidad de disefiar y ejecutar experimentos de secuenciacion para la
identificacidn y tipificacion de micropatégenos,

« Fomentar ia habilidad critica para analizar, interpretar y aplicar los datos de secuenciacion a
problemas reales en el campo de la microbiologia y la parasitologia.

Arancel: con arancel de 50.000 pesos (ARS) para profesionales de Argentina y 60 USD para extranjeros.
Becas del 100 % para personal del Instituto de Patologia Experimental.

Certificado: Aprobacién o asistencia.

Condiciones para certificado de aprobacién o de asistencia: Para recibir el certificado de asistencia se
requiere haber resuelto la totalidad de cuestionarios finales de los médulos y un 80% de asistencia a las clases
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sincrénicas. El certificado de aprobacion requiere, ademas de los requisitos de asistencia, aprobar un examen
final con al menos 60% de las respuestas correctas.

Modalidad de Trabajo: El curso se desarrollara integramente en modalidad virtual y consta de 6 mddulos a ser
desarrollados a lo largo de 6 semanas y 2 semanas adicionales para la realizacion del examen final. Se utilizara
un enfoque de aula invertida para maximizar la interaccion y el aprendizaje activo de los participantes. La
modalidad de aula invertida permitira que los participantes lleguen a las sesiones sincrénicas con un
conocimiento previo suficiente para participar activamente en discusiones y actividades mas avanzadas. Este
enfoque fomentara el pensamiento critico y la aplicacién practica de los conocimientos adquiridos.

Actividades Asincrénicas: Las actividades asincrénicas estaran disefiadas para que los participantes puedan
avanzar a su propio ritmo y comprender los conceptos fundamentales necesarios para las sesiones sincronicas.
Estas actividades estaran desarrolladas en la plataforma Moodle. Estas actividades incluiran:

Videos interactivos: Grabaciones de alta calidad en formato HTML5 que presentaran los temas tedricos
esenciales. Estos videos incluiran interacciones, preguntas y ejercicios integrados para facilitar la comprensién y
retencion de la informacion.

Guias escritas: Documentos detallados que acompafiaran a los videos, proporcionando ejemplos practicos y
pasos a seguir para realizar actividades en plataformas de analisis como Galaxy, Google Colab y otras.

Tareas précticas: Ejercicios disefiados para aplicar los conocimientos tedricos adquiridos, utilizando datos reales
y herramientas bioinformaticas. Los participantes resolveran problemas y completaran actividades que seran
evaluadas para asegurar su comprension.

Foros de ayuda y discusién: Los foros seran una herramienta para ayudar a resolver dudas y de apoyo entre
pares.

Cuestionarios de finalizacién de moédulo: De multiple opcién, con retroalimentacién y mas de un intento
constituyen una instancia de evaluacion formativa para el alumno que le permite autoevaluarse en su progreso
en el curso.

Actividades Sincrénicas: Las actividades sincronicas se llevaran a cabo semanalmente mediante
videoconferencias en la plataforma Zoom, donde se realizara

Analisis de Resultados: Discusion y andlisis de los resultados obtenidos en las actividades practicas
asincronicas. Los participantes presentaréan sus hallazgos y recibiran retroalimentacion del equipo docente.

Sesiones de Preguntas y Respuestas: Espacios dedicados a resolver dudas y profundizar en temas especificos a
solicitud de los participantes.

Debates y Discusiones: Intercambio de ideas y reflexiones sobre los analisis realizados y sus fortalezas y
posibles puntos débiles, promoviendo un aprendizaje colaborativo y critico

Carga horaria: 80 horas.

\Requisitos/conocimientos previos: Conocimientos tedricos basicos de biologia molecular (conceptos de ADN,
genoma, gen, secuencia, etc).
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Contenidos/Mdédulos

Médulo 1. Introduccién al Curso y fundamentos de biologia molecular.

El papel de la NGS en la investigacion moderna de microorganismos patoégenos. Introduccion a la secuenciacion
de nueva generacion. Bases de datos de secuencias. Introduccién a plataformas de analisis utilizadas en el

curso: Galaxy, Google Colab y Qiita.

Médulo 2. Fundamentos de biologia molecular.

Principios de la extraccién de ADN en cultivos y muestras biologicas. Diferentes métodos de extraccién utilizados
para NGS. Reaccién en cadena de la polimerasa (PCR). Fundamentos y aplicaciones para el estudio de
patégenos. Puesta a punto de la PCR. Disefio de cebadores. Secuenciaciéon de Sanger.

Médulo 3. Tecnologias de Secuenciacion de Préxima Generacion.

Fundamentos y aspectos generales de las diferentes estrategias de secuenciacion de proxima generacion.
Comparacién técnica entre lllumina y Nanopore: Ventajas y limitaciones de cada plataforma. Consideraciones
para la seleccién de la tecnologia en proyectos de estudio de patégenos. Kits y Equipos: Descripcién y seleccién
de kits y equipos de lllumina y Nanopore. Multiplexacién: Técnicas de multiplexacion en NGS. Formatos de
archivo, calidad de bases. Servicios de Secuenciaciéon Externos: Estrategias y logistica para el envio de

muestras.

Médulo 4. Amplicon sequencing.y. tipificacién de micropatégenos mediante genes ribosomales.

Fundamentos del amplicon sequencing. Aplicaciones generales. Amplicon sequencing del gen 16s en bacterias.
Amplicon sequencing del gen 18s en eucariotas. Seleccién de pares de cebadores. Construccion de Bibliotecas
para lllumina y Nanopore. Andlisis de costos de secuenciacién y determinacion del numero de lecturas a
secuenciar. Pre-procesamiento de datos: trimming, filtrado, merge, denoising, clustering. Analisis especificos:
estudio de la diversidad alfa y beta, y herramientas de asignacién taxondmica. Andlisis estadistico. Uso de Qiime
en Google Colab y en otras plataformas.

Médulo 5. Identificacion de linajes y especies de tripanosomatidos mediante Amplicon Sequencing.

Caracteristicas generales de los tripanosomatidos. Tipificacién. Caracteristicas de la mitocondria. Estructura del
kinetoplasto. Maxicirculos y minicirculos. Tipificacion de parasitos utilizando mHVRs. Construccion de bibliotecas
de amplicon. Uso de Google colab para identificar linajes de Trypanosoma cruzi mediante secuenciacion
profunda de mHVRs. :

Médulo 6. Ensamblado de genomas.

Estrategias de ensamblado: contra referencia y de novo. Ensamblado de lecturas cortas, largas y estrategias
hibridas. Pulido de ensamblado. Evaluacion de calidad de ensamblado. Mapeo de lecturas. Llamado de
variantes. Determinacion de ploidia. Anotacién automatizada.

Programa/Cronograma
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Semana Contenido
16 al 20 de septiembre de 2024 Modulo 1y 2
23 al 27 de septiembre de 2024 Médulo 3
30 de septiembre al 4 de octubre de 2024 Médulo 4 Parte |
7 al 11 de octubre de 2024 Médulo 4 Parte I
14 al 18 de octubre de 2024 Médulo 5
21 al 25 de octubre de 2024 Moédulo 6
Fecha limite para examen final: 8 de noviembre de 2024
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