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El Centro Nacional de Acuicultura e Investigaciones Marinas (CENAIM) de la
Escuela Superior Politécnica del Litoral (Ecuador), el Grupo de Biologia
Computacional y Ecologia Microbiana (BCEM) de la Universidad de los
Andes (Colombia) y el Hub de Bioinformatica y Bioestadistica del Centro de
Bioestadistica y Biologia Integrativa (C3BI) del Instituto Pasteur (Francia) se
complacen en invitarlos a un Taller tedrico-practico, de alto nivel, dirigido a
investigadores/estudiantes que trabajan con datos de tecnologias de
secuenciacion de Alto Rendimiento (High-Throughput Sequencing
Technologies - HTS) en distintas disciplinas cientificas, y a los cuales deseen
aplicar el méximo poder computacional posible, mediante la guia de
instructores expertos en bioinformatica y biologia computacional. Al finalizar
el taller, los investigadores/estudiantes habran ganado experiencia en el uso de
aplicaciones y herramientas bioinformaticas de datos derivados de
secuenciacion masiva o de alto rendimiento (HTS) y podran contribuir al
conocimiento en sus areas de investigacion.

(A QUIENES ESTA DIRIGIDO EL TALLER?

El taller esta dirigido a investigadores/estudiantes en ciencias biologicas,
ciencias de la computacion y areas afines que estén interesados en el analisis
de secuencias bioldgicas tales como acuicultura, biotecnologia, biomedicina,
biologia, ecologia, ciencias agropecuarias, entre otros.

¢.QUE TEMATICAS SE TRATARAN?

El taller proporcionara una introduccién general a los aspectos bioinforméticos
y estadisticos del anéalisis de datos de HTS, teoria y practicas alternas,
conceptos bioinformaticos generales, tales como formatos de archivo y mapeo
de secuencias. Se abordara ademas procedimientos especificos para varios
tipos de datos bioldgicos, tales como DNA-seq y RAN_seq. Se dedicara una
sesion adicional al andlisis de datos metagenomicos. EI conocimiento de los
comandos basicos de Linux y R es muy recomendable.

Dado que es un curso de corta duracion, el requerimiento de conocimientos previos y el
numero limitado de cupos, se realizara un proceso de admision en base a experiencia y
aplicabilidad del taller (Se enviara al correo electrénico de los interesados un cuestionario
de inscripcién para ser diligenciado).

Fecha limite de inscripcion: 31 de agosto del 2018

Fecha de comunicacion de aceptacion: 04 de septiembre del 2018

Fecha limite de pago: 07 de septiembre del 2018



INSTRUCTORES
ALEJANDRO REYES

Ph.D. en Biologia Computacional y Biologia de Sistemas de
\Washington University en San Luis, Estados Unidos. Director
del Grupo de Investigacion en Biologia Computacional y
Ecologia Microbiana (BCEM) de la Universidad de los Andes.
Alejandro aplica la Biologia Computacional en el desarrollo
de herramientas para analisis de datos derivados de
tecnologias actuales de estudios Gmicos (genomicos,
transcriptomicos, metabolémicos, etc.) para caracterizar
comunidades microbianas y sus interacciones con el medio
ambiente, incluyendo comunidades asociadas al humano y las
implicaciones para la salud publica.

CLAUDIA CHICA

Ph.D. en Biologia Computacional (European Biology
Laboratory-Alemania). Actualmente es Senior
bioinformatician en el Hub de Bioinformatics and
Biostatistics-C3BI del Institut Pasteur y responsable del grupo
experto de Transcriptomica y Epigenomica. Claudia esta
interesada en el estudio evolutivo de la emergencia, el
almacenamiento y la modulacion de la informacion en los
sistemas biologicos. Colabora en proyectos que implican el
analisis y la integracion de multiples tipos de datos HTS
(ChlIP-seq, ATAC-seq, RNA-seq) con el objetivo de la
cuantificar los factores claves en la regulacion de la expresion
genica.

NATALIAPIETROSEMOLI

Ph.D. en Biologia Computacional (School of Bioengineering of
Rice University-EE.UU.). Durante su doctorado Natalia estudio
el rol funcional y evolutivo de las proteinas intrinsecamente
desordenadas en la plasticidad de las redes de regulacion celular.
Actualmente es Senior bioinformatician en el Hub de
Bioinformatics and Biostatistics-C3BI del Institut Pasteur y esta
especialmente interesada en la integracion de diferentes datos
Omicos, tanto a gran como pequena escala. Natalia es la
responsable del grupo experto de Genomica funcional y
coordina varios proyectos donde se aplica el analisis funcional
para disminuir la complejidad de los resultados a nivel
genomico y aumentar asi su valor interpretativo.

Costo 350 USD
Cupos limitados

Este taller es ejecutado en el marco de las investigaciones del proyecto
PIC-14-CENAIM-003 "Desarrollo e implementacion de métodos de
control y prevencion de enfermedades en especies acuaticas de uso CONTACTOS INSCRIPCION
comercial y uso potencial en maricultura y repoblacion®. Irestrep@espol.edu.ec
Isbajana@espol.edu.ec




Workshop Program

Introduction to Linux (13/09/2018

800am.-8230am.

Welcome / Registration

830am.-12:30 p.m.

Presentation of the course [T]

Introduction to Linux [T]

2:00 p.m. - 6:00 p.m.

Introduction to basic commands [T/F]

Introduction to scripts construction [T/P]

Introduction to R (14/09/2018

830 am.-12:30 p.m.

Introduction to R [T]
Some basics statistics/probability concepts; Particularities of distributions, etc_ [T]

2:00 pm. - 6:00 p.m.

Introduction to basic commands in R [T/P]
Introduction to exercises in R [T/P]

Introduction High-Throughput Sequencing Technologies HTS (17/09/2018

830 am. - 1230 pm.

Introduction to HTS/MNGS technologies (lllumina, PacBio, NanoPore, etc ) [T]
Some basics statistics/probability concepts; Particularities of HTS sampling;
underlying distributions, etc._ [T]

2:00 p.m. -6:00 p.m.

Quality analysis (error and bias of different technologies, guality metrics in sequencing;'
etc ) [T/P]
Introduction to file formats (FASTA, SAM, BED, BAM. ) [T/P]

Alignment and ma

830 am. - 12:30 p.m.

ing (18/09/2018

Alignment and mapping and algorithms [T]
Mapping against a reference - Mapping for cleaning contaminants [P]

2:00 p.m. -6:00 p.m.

Assembly [T/P]

Transcriptomics and Visualization (19/09/2018

830 am. -12:30 pm.

Transcriptomics: Expression quantification, differential analysis [T/P]
Transcriptomics: Splice variants analysis [T/P]

200 p.m_-6:00 p.m.

Visualization of datasets in the genome browser 1GV [P]

Functional Annotation (20/09/2018

830 am. -12:30 pm.

Introduction to Gene set analysis: Over Representation Analysis & Functional Class
Score [T/P]

2:00 p.m. - 6:00 p.m.

Introduction to Gene set analysis: Comparison of Gene Set analysis methods [T/F]

Metagenomics (21/09/2018

830 am. - 12:30 p.m.

Introduction to metagenomics [T]
Introduction to Qiime [T/P]

2:00 p.m. -6:00 p.m.

Metagenomic analysis [T/P]
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