ANEXO

1.IDENTIFICACION DE LA ASIGNATURA

Nombre de la Asignatura: Metodologias Omicas en Ecologia Microbiana
Caracter de la asignatura: Optativa

Céatedra/Departamento: Catedra de Microbiologia Agricola — Departamento de
Biologia Aplicada y Alimentos

Carrera: Licenciatura en Ciencias Ambientales

Periodo lectivo: 2026 - 2028

2. CARACTERISTICAS DE LA ASIGNATURA

Duracién: Cuatrimestral

Profesor responsable de la asighatura: Marcelo Soria

Carga horaria para el estudiante: TREINTA y DOS (32) horas — DOS (2) créditos
(70% presencial, 30% virtual)

Correlatividades requeridas:

Aprobadas: Microbiologia Ambiental, Biodiversidad y Modelos Estadisticos
Modalidad: curso

3. FUNDAMENTACION

La irrupcion de métodos de secuenciacion masiva de alto rendimiento junto con los
avances en los métodos de extraccion de ADN, ARN y proteinas revolucionaron el
conocimiento sobre la constitucion, dinamica y alteraciones de las comunidades
microbianas. En estas metodologias, en lugar de analizar una muestra pura
obtenida de un anico 6rgano o tejido, se secuencia una muestra, por ejemplo, ADN
extraido de suelo, que contiene acidos nucleicos o proteinas de muchos
organismos diferentes, idealmente de todos los que estdn presentes en esa
muestra. Por primera vez fue posible tener una vision mas realista de la diversidad
microbiana presente en ambientes naturales, asi como sus cambios estacionales y
adaptaciones a situaciones de estrés, tales como sequia o temperaturas extremas;
0 intervenciones antropicas, por ejemplo, contaminacién, cambios en el uso de la
tierra, etc.

Las primeras metodologias de secuenciaciéon masiva de ADN aplicadas a ecologia
microbiana, y que se siguen utilizando, fueron aquellas basadas en la
secuenciacion de “amplicones”; esto es, fragmentos de genes marcadores, como el
gen que codifica para el ARN 16S bacteriano o los ITS de eucariotas. Luego
siguieron las metodologias de secuenciacion de ADN total, que eliminaron algunos
sesgos presentes en las técnicas basadas en amplicones y ademas permitieron
realizar una caracterizacion mas cabal de la potencialidad funcional de las
comunidades. A este conjunto de metodologias basadas en la secuenciacion del
ADN presente en muestras complejas derivadas de comunidades microbianas se lo
denomin6 metagendmica. Mas tarde, se adaptaron las metodologias de
cuantificacion de la expresiébn del ARN para aplicarlas también a muestras
ambientales, y recibieron el nombre de metodologias metatranscriptomicas. Las dos
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metodologias 6micas mencionadas son las de uso mas extendido, y las que
recibiran mayor atencidbn en esta materia, sobre todo en las clases précticas.
Aunque también se discutiran los fundamentos y aplicaciones de otras Omicas,
como metaprotedmica, metabolomica y lipidomica

La gran cantidad de informacion que generan las metodologias émicas constituye
un desafio con respecto a su manejo, explotacion e interpretacion. Estos aspectos
son los desafios mas grandes que encuentran quienes se inician en esta disciplina y
seran, por tanto, el foco de esta materia. Se realizara el recorrido por flujo de trabajo
tipico en el area: andlisis de la calidad de los datos de secuenciacion, filtrado por
calidad, obtencién de variantes de secuencia en amplicones, andlisis de diversidad
alfa y beta de la comunidad, analisis taxondmico, analisis funcional, busqueda de
variantes de secuencia indicadoras.

4. OBJETIVOS
Que los estudiantes logren:

1. Comprender la utilidad y campo de aplicacion de las tecnologias 6micas en
ecologia microbiana y analisis ambientales

2. Comprender los factores a tener en cuenta al disefiar estudios de ecologia
microbiana con metodologias émicas.

3. Adquirir las habilidades béasicas para trabajar con datos metagenémicos y
metatranscriptémicos

5. CONTENIDOS

Unidad 1. Repaso de conceptos de genética molecular microbiana. Fundamentos
de las técnicas de secuenciacion de alto rendimiento. Estrategias generales y
enfoques especificos de los estudios dmicos en microbiologia.

Unidad 2. Metagendémica basada en amplicones. Disefio de los relevamientos o
experimentos y de la estrategia de procesamiento del ADN. Caracterizacion de los
amplicones: marcador genético usado, origen (procariota, eucariota), longitud,
volumen y calidad de las secuencias. Filtrado de secuencias. Construccién de
unidades taxonOmicas operativas y de variantes de secuencias. Estudios de
diversidad alfa y beta basadas en amplicones. Estudios taxondmicos e inferencias
funcionales.

Unidad 3. Metagendmica basada en ADN total. Disefio del relevamiento o del
experimento, impacto de la metodologia de secuenciacion. Calidad y limpieza de
los datos. Caracterizacién taxondmica y funcional de las secuencias individuales.
Construccion y ensamblado de ensamblados (contigs). Obtencion de genomas
ensamblados de metagenomas.

Unidad 4. Metatranscriptomica. Los desafios metodologicos al trabajar con ARN.
Utilidad y aplicaciones de los métodos metatranscriptomicos. Calidad vy
procesamiento de los datos. Ensamblado de contigs. Cuantificacion de la expresion.
Cruzamiento de la informacion de expresion génica con la informacion
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metagendmica.

Unidad 5. Ejemplos de aplicacion en estudios de ambientales. Andlisis del impacto
de los contaminantes en las comunidades microbianas. Andlisis de los cambios en
suelos bajo explotacién agricola. Monitoreo de bacterias resistentes a antibiéticos en
efluentes. Busqueda de especies indicadoras. Introduccion al uso de otras
metodologias dmicas en estudios ambientales.

6. METODOLOGIA DIDACTICA

- El curso contara con 11 clases tedrico-practicas de dos horas cada una y 10 horas
de clases virtuales asincronicas. Estas Ultimas se aprovecharan sobre todo para
transmitir los conceptos tedricos.

- La mayor parte de las clases practicas se realizara en la sala de computacion,
donde las y los estudiantes tendran la oportunidad de trabajar con datos reales a fin
de aprender su manipulacion, analisis e interpretacion.

El resto de las clases tedrico-practica se utilizaran para analizar y discutir trabajos
cientificos donde se aplican metodologias 6micas

7. FORMAS DE EVALUACION

Las tres actividades practicas que se realizaran a lo largo del curso consistirdn en
diferentes tipos de andlisis metagenomicos (captura y limpieza de datos, andlisis de
calidad, asignacion taxondmica, analisis de diversidad). Estas actividades se
realizaran en equipo. Se podran recuperar dos de estas actividades.

El trabajo préctico final individual consistira en la revision de un trabajo completo de
andlisis metagendémico donde la/el alumna/o deberé determinar si los objetivos del
trabajo se corresponden con las técnicas utilizadas, si los muestreos fueron
correctamente realizados y proponer estrategias y protocolos de andlisis
alternativos que se correspondan con los vistos en el curso. En caso de que este
TP no sea satisfactorio, se podréa realizar una instancia de modificacion.

Para aprobar la asignatura los estudiantes deberan:

a) Acreditar al menos el 75% de las clases presenciales.
b) Aprobar el 50% de las actividades practicas con una calificacién igual o mayor a
cuatro (4) puntos

c) Aprobar el trabajo préactico final con nota mayor o igual que cuatro (4) puntos lo

gue implica un 60% de logro de las competencias planteadas como obijetivos.

La nota final de la asignatura se calculara: 60% del trabajo préactico final + 40% del

promedio de los tres trabajos practicos aprobados.

El estudiante que no cumpla con los requisitos establecidos quedara en condiciéon
“libre” como unica condicién alternativa.
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