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Semestre

Afio

Dias/Horario

Fecha inicio

Fecha de término
Lugar

Cupos minimos
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Créditos

Tipo de curso

SEMINARIO BIBLIOGRAFICO

Datos de contacto
Nombre

Teléfono

Email

Anexo

Horas cronoldgicas
Presenciales:
A distancia:

Programa de curso
:Programa de Microbiologia y Micologia
Programa de Virologia
Programa de Microbiologia y Micologia
Programa de Virologia
:Bioinformatica aplicada al estudio de microorganismos
:Applied bioinformatics for microorganisms study
:Espafiol
:SBAEM
V.2
:Presencial
1
:2024
:Mie 11:00-13:00, Mie 18:00-18:00,
:10/04/2024
:03/07/2024
:Escuela de Postgrado
4
12
4

Jonas Chnaiderman
+56979091518
jchnaiderman@med.uchile.cl
86940

24
0

Tipos de actividades(Horas directas estudiante)

Clases(horas)
Seminarios (horas):
Evaluaciones (horas)
taller/trabajo practico
Trabajo/proyecto
investigacion:
Créditos

8
18
0.5
18

2
4



PROFESOR ENCARGADO/A DEL CURSO (PEC)
Chnaiderman Figueroa Jonas Francisco

Docente Participantes Unidad Academica Funcion Horas . Hpras Horas
directas. indirectas. totales

Programa de

Del Canto Fuentes Felipe Antonio Microbiologia y Profesor Coordinador 8 24 32
Micologia
Programa de

Magne . Fabien Microbiologia y Profesor Coordinador 6 18 24
Micologia

Fundamentos, Antecedentes que justifican la necesidad de dictar el curso

El aumento de la capacidad de computo asi como la enorme producciéon de informacién con tecnologias de
secuenciamiento masivo ha llevado a que cada vez mas la investigacion biomédica incluya el andlisis de grandes
cantidades de informacidn, especificamente de secuencias de acidos nucleicos. El estudio de microorganismos no
es la excepcién y por eso es que los profesionales dedicados a esta area deben tener la capacidad de comprender
los tipos de andlisis que son plausibles, el tipo de conclusion que puede extraerse y estar habilitado a realizar
ciertos andlisis basicos. Con este curso esperamos iniciar a los estudiantes en la probleméatica del analisis de
secuenciamientos masivos focalizado a la comprension de microorganismos, no sélo respecto a la reconstruccion
gendmica de microorganismos individuales, su relacién taxonémica con otros microorganismos, sino que ademas
al estudio de poblaciones complejas por medio de metagenémica y metavirémica.

Destinatarios
Profesionales de la salud con interés en tecnologias de analisis de informacion derivada de ensayos
microbiolégicos.

Requisitos
Conocimientos de Biologia Celular y Molecular. Conocimientos de Bacteriologia y Virologia.

Resultado de aprendizaje

Una vez aprobado el curso, los estudiantes serdn capaces de proponer preguntas asociadas a problemas
microbioldgicos cuyas respuestas puedan ser obtenidas a partir del analisis de informacién obtenida por
secuenciamientos masivos. Asimismo, seran capaces de realizar analisis basicos para la reconstruccion de
genomas asi como la composicién gendémicas de comunidades de microorganismos.

Metodologias de ensefianza y aprendizaje Cantidad
Clase tedrica 8
Seminario 6
Taller 8
Paso practico en laboratorio 10
Lectura dirigida 12
Metodologias de evaluacion Cantidad Duracion horas Ponderacion
Control 3 0.5 45.0 %

Infqrme, 'Frabgj,o 0 proyecto 1 5 55.0 %
de investigacion
Sumg,(Para nota 100.0 %
presentacién examen)

Total % %

Requisitos de aprobacion y asistencia.

La nota final debe ser mayor o igual a 4.00. La nota del informe debe ser mayor o igual a 4.00. La asistencia a los
trabajos practicos y seminarios debe ser del 100% Al final de cada seminario (24 de abril, 29 de mayo y 19 de
junio) habra un control respecto a los temas discutidos y cada control pesara un 15% de la nota final. El informe
tendra una instancia de correccion antes de la entrega de su version final. La inasistencia sin justificacion formal a
trabajos practicos 6 seminarios sera causa de reprobacién del curso. Hasta un control de seminario podra ser
recuperado en caso de inasistencia formalmente justificada.



Unidades

Unidad: Genémica microbiana

Encargado: Del Canto Fuentes Felipe Antonio

Logros parciales de aprendizajes:

Al concluir la unidad, el estudiante sera capaz de:

- Proponer un protocolo de estudio en base a genémica microbiana.

- Realizar el control de calidad de lecturas y obtener reporte de ensamblajes.
- Explorar bases de datos para obtener secuencias genoémicas.

- Realizar operaciones basicas de genémica comparativa.

Acciones Asociadas:

- 1 clase tedrica.

- 2 trabajos practicos.

- 1 seminario.

Contenidos:

- Genomas microbianos: conceptos basicos. - Secuenciacién masiva aplicada al estudio de microorganismos. -
Control de calidad de lecturas y ensamblaje. - Bases de datos.

Unidad: Microbioma

Encargado: Magne . Fabien

Logros parciales de aprendizajes:

Al concluir la unidad, el estudiante sera capaz de:

- Proponer un protocolo de estudio de comunidades bacterianas.

- Realizar la identificacion de bacterias y arqueas en base al gen de la subunidad ribosomal 16S y en base a
secuencias gendmicas.

Acciones Asociadas:

- 1 clase tedrica.

- 1 trabajo préctico.

- 1 seminario.

Contenidos:

- Microbiota y microbiomas: conceptos basicos. - Estrategias basicas para el estudio de comunidades
microbianas. - Genes marcadores: subunidad ribosomal 16S. - Metagendmica.

Unidad: Metavirémica

Encargado: Chnaiderman Figueroa Jonas Francisco

Logros parciales de aprendizajes:

Al concluir la Unidad, el estudiante sera capaz de:

- Proponer un protocolo de estudio de una muestra viral de composicion compleja.

- Verificar la calidad de un ensayo de secuenciamiento masivo.

- Clasificar los acidos nucleicos secuenciados en un ensayo de secuenciamiento masivo.

- Ensamblar genomas virales simples (no segmentados) obtenidos a partir del secuenciamiento de muestras
complejas.

Acciones Asociadas:

- 2 clases tedricas.

- 2 trabajos practicos.

- 1 seminario.

Contenidos:

- Contextos de estudio de poblaciones virales complejas. - Control de calidad de ensayos de secuenciamiento
masivo de acidos nucleicos virales. - Herramientas de taxonomia aplicadas a secuenciamientos masivos. -
Ensamblaje de genomas virales (no segmentados).



Bibliografia

Caracter

Obligatorio

Obligatorio

Obligatorio

Obligatorio

Obligatorio

Obligatorio

Obligatorio

Obligatorio

Complementario

Titulo

The human virome:

assembly,
composition and
host interactions

Application of next
generation
sequencing in

clinical microbiology

and infection
prevention.

Beginners guide to

comparative
bacterial genome

analysis using next-

generation
sequence data.

The Microbiome

and Human Biology.

Human microbiome

analysis.

The Road to
Metagenomics:
From Microbiology

to DNA Sequencing

Technologies and
Bioinformatics.
Detecting viral

sequences in NGS

data.
A Clinicians Guide

to Bioinformatics for

Next-Generation
Sequencing.
Beyond cells - The

virome in the human

holobiont.

Autor

Liang G,
Bushman FD.

Deurenberg RH,
Bathoorn E,
Chlebowicz MA,
Couto N,
Ferdous M,
Garcia-Cobos S,
et al.

Edwards DJ,
Holt KE.

Knight R,
Callewaert C,
Marotz C, Hyde
ER, Debelius
JW, McDonald
D, et al.
Morgan XC,
Huttenhower C.

Escobar-Zepeda
A, Vera-Ponce
de Ledn A,
Sanchez-Flores
A.

Cantalupo PG,
Pipas JM.

Larson NB,
Oberg AL, Adjei
AA, Wang L.

Garcia-Lopez R,
Pérez-Brocal V,
Moya A.

Edicion ldioma Formato

Inglés

Inglés

Inglés

Inglés

Inglés

Inglés

Inglés

Inglés

Inglés

Publicacién
de revista

Publicacién
de revista

Libro digital

Publicacién
de revista

Publicacién
de revista

Publicacién
de revista

Publicacién
de revista

Publicacién
de revista

Publicacién
de revista

Vinculo(Url)

https://pubmed....

https://www.ncb...

https://www.ncb...

https://www.ncb...

https://www.ncb...

https://www.ncb...

https://www.ncb...

https://pubmed....

https://www.ncb...

Fecha de
consulta

00/00/0000

00/00/0000

00/00/0000

00/00/0000

00/00/0000

00/00/0000

00/00/0000

00/00/0000

00/00/0000


https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/33785903/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/28042011
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/23575213
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/28375652
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/23300406
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/26734060
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/31465960
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/36379355/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/31528630

Plan de clases

Fecha

2024-04-
10,Mie

2024-04-
17,Mie

2024-04-
24,Mie

2024-05-
08,Mie

2024-05-
15,Mie

2024-05-
22,Mie

2024-05-
29,Mie

2024-06-
05,Mie

2024-06-
12,Mie

2024-06-
19,Mie

Horario

11:00 -
13:00

11:00 -
13:00

11:00 -
13:00

11:00 -
13:00

11:00 -
13:00

11:00 -
13:00

11:00 -
13:00

11:00 -
13:00

11:00 -
13:00

11:00 -
13:00

Actividad

Clase teorica

Clase tedrica

Seminario

Trabajo practico

Trabajo practico

Clase tedrica

Seminario

Trabajo practico

Clase teorica

Seminario

Condicién

Libre

Libre

Obligatoria

Obligatoria

Obligatoria

Libre

Obligatoria

Obligatoria

Libre

Obligatoria

Tema

Introduccion.
Esquema general

del procesamiento

de

secuenciamientos

masivos.

Estructura de
genomas
microbianos y
estrategias de
analisis.

Epidemiologia
genomicay
gendmica
comparativa
bacteriana.

Obtencién y
analisis de
secuencias
gendmicas
bacterianas.

Gendmica
comparativa
bacteriana.

Microbiota,
microbioma y
estrategias de
estudio.

16S vs
metagendmica.

Identificacién de
microorganismos
en base a
secuencias.
Obtencién y
analisis de
secuencias de
comunidades
microbianas.

Genomas virales,
comunidades
virales y andlisis
metavirémico.

Comunidades
virales y su

analisis gendmico.

Profesor(es)

Chnaiderman Figueroa
Jonas Francisco

Del Canto Fuentes
Felipe Antonio

Del Canto Fuentes
Felipe Antonio

Del Canto Fuentes
Felipe Antonio

Del Canto Fuentes
Felipe Antonio

Magne . Fabien

Magne . Fabien

Magne . Fabien

Chnaiderman Figueroa
Jonas Francisco

Chnaiderman Figueroa
Jonas Francisco



2024-06-
26,Mie

2024-07-
03,Mie

2024-07-
03,Mie

11:00 -
13:00

11:00 -
13:00

18:00 -
18:00

Trabajo practico

Trabajo practico

Entrega Informe
Final

Obligatoria

Obligatoria

Libre

Taxonomia de
muestras virales
complejas.

Ensamblaje de
genomas virales
monomoleculares.

Entrega Informe
Final

Chnaiderman Figueroa
Jonas Francisco

Chnaiderman Figueroa
Jonas Francisco

Chnaiderman Figueroa
Jonas Francisco;Del
Canto Fuentes Felipe
Antonio;Magne . Fabien



