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INICIO

DIA/HORARIO
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LUGAR

Agosto de 2021

TERMINO

Miércoles / 16:00 — 18:30

DiA / HORARIO
POR SESION

Diciembre de 2021

Viernes / 16:00 — 18:30

Laboratorio de Genética




Escuela De Postgrado (Sala a determinar) u otro lugar

METODOLOGIA

Clases tedricas, Seminarios, Proyecto de revision bibliografica, Trabajos practicos (Sesiones
practicas de Bioinformatica aplicada a levaduras. Via zoom).

(Clases, Seminarios, Practicos)

EVALUACION (INDICAR % DE CADA EVALUACION)

1 Prueba de contenidos (40%), Seminarios (20%), Defensa de proyecto (40%), Informes de
practicos.

PROFESORES PARTICIPANTES (INDICAR UNIDADES ACADEMICAS)

Alcaino Jennifer. U. de Chile.
Baeza Marcelo. U. de Chile.
Cifuentes Victor. U. de Chile.
Hermosilla German. U. de Chile.
Martinez Claudio. U. de Santiago de Chile
Martinez-Moya Pilar. U. de Chile
Orlando Julieta. U. de Chile.
Rojas Cecilia. U. de Chile.
Campusano Sebastian.  U. de Chile.

DESCRIPCION

El curso toma como modelo principalmente a Saccharomyces cerevisiae y se extiende a otras
levaduras no convencionales y hongos filamentosos de interés industrial. Basicamente ha habido
una simbiosis entre hongos (filamentosos y levaduras) y la biotecnologia, la cual es tan antigua
como la humanidad, de manera que conocer aspectos basicos de estos microorganismos puede
ser un aporte para su utilizacion en investigacién basica y aplicada.

En cada sesion, se invita a un profesor con experienia en el temay su clase es luego acompafiada
por una sesion de seminario donde los estudiantes discuten articulos cientifico proporcionado por
el profesor invitado del tema.

Al final del curso se desarrollaran actividades de practicas experimentales de laboratorio que este
afo seran de sesiones practicas de Bioinformatica aplicada a levaduras. (Via zoom).

OBJETIVOS

Entregar elementos tedricos y practicos de genética clasica y molecular de levaduras y hongos
filamentosos, y su aplicacién a procesos biotecnoldgicos que puedan ser Utiles para el desarrollo
de investigacion en este campo.




CONTENIDOS / TEMAS

Tedricos:

1) Introduccién. Analisis genético clasico de Saccharomyces cerevisiae.

3) Transformacién genética de levaduras.

4) Ciclo de vida de S. cerevisiae. Homotalismo y heterotalismo.

5) Elementos genéticos extracromosomicos y sistema killer de levaduras.

6) Sistemas de expresion de genes heterdlogos en levaduras.

7) Diversidad genética y microevolucion de levaduras.

8) Mecanismos moleculares de patogenicidad de levaduras.

9) Especificidad fungica en la simbiosis liquénica.
10) Tecnologia de la produccion de vino. Proceso bioldgico basico y aplicacion biotecnoldgica.
11) Organizacioén estructural y funcional del sistema citocromo P450 de hongos.
12) Caracterizacion funcional de los genes de biosintesis de giberelinas en hongos.
13) Control genético de la biosintesis de carotenoides en levaduras.
14) Ingenieria metabdlica de levaduras.
15) Protedmica funcional de levaduras

Sesiones practicas: Bioinformatica aplicada al estudio de levaduras. (Sebastian
Campusano).

Sesion 1. Uso de la linea de comandos. Estructura de directorios. Comandos basicos.
Creacidn/edicion de archivos. Formato FASTA.

Sesion 2. BLAST. Instalacion y uso de BLAST+ suite. Tipos de BLAST. Bases de datos. E-
value. BLAST local y en linea.

Sesion 3. Acceso a datos publicos. Bases de datos: Saccharomyces Genome Database
(SGD). Instalacion y uso de SRA-toolkit. Descarga de datos de secuenciacién masiva. Formato
FASTQ.

Sesion 4. Trabajo con datos de secuenciacién masiva de levaduras 1. Procesamiento de
archivos FASTQ. Uso de cutadapt. Mapeo de lecturas de RNA-seq. HISAT2 y bowtie2. Formatos
SAM y BAM. Uso de SAMtools.

Sesion 5. Trabajo con datos de secuenciacion masiva de levaduras 2. Control de calidad de
mapeos. Conteo de reads. Uso de HTseq-count.

Sesion 6. Analisis de datos de RNA-seq de levaduras 1. Instalacion de R y RStudio.
Estructuras de datos. Paquetes y vifietas. Repositorio Bioconductor. Uso de DESeq2 para
expresion diferencial. Visualizacion de resultados.

Sesion 7. Analisis de datos de RNA-seq de levaduras 2. Analisis de enriquecimientos. Gene
Ontology y KEGG. Prueba exacta de Fisher. Visualizaciones.

Sesion 8. Analisis y discusidn de resultados.

BIBLIOGRAFIA BASICA

Molecular Biology of the Gene.

BIBLIOGRAFIA RECOMENDADA

Articulos entregados por los invitados en cada sesién (disponibles en linea o
proporcionados directamente por el profesor).




