
BIOINFORMÁTICA


Objetivo general


El objetivo de este curso teorico-práctico es introducir las tecnólogías de secuenciación 

empleadas actualmente. Hablaremos los diversos experimentos que se pueden realizar 

usando secuenciación.   Veremos de donde son almacenadas las secuencias y cómo 

acceder a ellas. Aprenderán a usar la poderosa herramienta de Galaxy. Entraremos de 

lleno al análisis de datos de secuenciación de RNA, realizaremos de forma practica cada 

uno de los pasos del análisis, interpretaremos los datos para darlos un sentido biológico. 

Identificaremos ventajas y limitantes del experimento y el análisis




Temario


Bioinformática ¿qué es?


Técnologías de secuenciación, almacenamiento y obtención de secuencias.


Tipos de experimentos para secuenciación masiva.


Uso de Galaxy


Introducción a RNA-seq.


Calidad de la secuenciación y alineamiento de secuencias


Normalizacion de datos.


Expresión diferencial.


Anotación de genes y enriquecimiento de vías


Visualizadores de genomas y visialización de genes.


Ya identifique genes diferencialmente expresados ¿ahora qué hago?


Introducción a R y Rstudio y las diversas comunidades.
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