CURSO DE POSGRADO

eDNA y metabarcoding: herramientas para el procesamiento y analisis de datos de
secuenciacion masiva

Profesores dictantes

Responsables:

- Dra. Paula Huber. Laboratorio de Plancton, INALI (CONICET-UNL), Santa Fe.

- Dra. Melina Devercelli. Laboratorio de Plancton, INALI (CONICET-UNL), Santa Fe.
- Lic. Sebastian Metz. Laboratorio de Ecologia y Fotobiologia Acuatica, IIB-INTECH,
Chascomus.

Colaboradores:

- Ing. Alejandro Dabin, CIMEC (CONICET-UNL)

- Ing. Facundo Lezcano, CIMEC (CONICET-UNL).

Duracion: 45 horas

45 horas totales distribuidas en:

-Clases teoricas: 20 horas

-Actividades practicas: 25 horas

Duracién: 1 semana con dedicacién exclusiva.

Créditos académicos: 3 créditos

Destinatarios

Alumnos/as de grado y postgrado y profesionales de Biologia, Biotecnologia,
Medicina, Bioquimicas, Quimica o carreras afines.

Numero maximo de alumnos/as: 15

Fundamentacion
El ADN ambiental (eDNA) junto con la técnica de metabarcoding representan

herramientas poderosas para investigar la complejidad de sistemas naturales y

estudiar su biodiversidad. Este enfoque novedoso combina dos tecnologias: la
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identificacion de especies basada en ADN ambiental y la secuenciacion masiva
(HTS). El enorme caudal de informacién que se genera requiere la aplicacion de
complejas  herramientas  computacionales que se van actualizando
permanentemente, y de andlisis de datos que abren nuevas perspectivas de

interpretacion.

OBIJETIVOS
El objetivo de este curso es proporcionar a los participantes los conceptos y

habilidades basicos para el uso, manejo y analisis primario de datos obtenidos a
partir del empleo de técnicas de eDNA y metabarcoding aplicados en sistemas

naturales.

PROPOSITOS

El curso consistira en bloques teéricos y practicos donde se presentaran los
principales conceptos sobre las técnicas de metabarcoding y eDNA vy las
herramientas necesarias para el uso, manejo y analisis de los datos obtenidos a
partir de ellas. Iniciaremos con una introduccién sobre las necesidades
computacionales requeridas para el andlisis de estos datos y la tecnologia empleada
para ello. Continuaremos con un moédulo de uso y manejo de sistemas operativos
basados en GNU-Linux donde revisaremos los comandos basicos para manejo y
manipulacion de archivos mediante linea de comandos. Por otro lado, se
presentaran cuestiones fundamentales sobre las aplicaciones, ventajas, desventajas,
eficiencia y costos del empleo de estas herramientas para el estudio de sistemas
naturales. Finalmente se presentaran las principales técnicas estadisticas para los

analisis a posteriori de los resultados obtenidos.
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CONTENIDOS
Clases teoricas:

1.- Introduccidn a la técnica de secuenciacidon masiva

2.- Fundamentos sobre la técnica de metabarcoding.

3.- ;Qué es el eDNA? Utilidad de eDNA para el estudio de la diversidad en sistemas
naturales.

4.- Métodos y estrategias de muestreo. Almacenamiento de muestras, transporte y
procesamiento.

5.- Analisis de muestras: extraccion de ADN. Eleccién de primers. Estrategias para el
estudio de poblaciones vs comunidades. Secuenciacion mediante MiSeq lllumina.

6.- Herramientas basicas para analisis a posteriori: Curvas de rarefaccion.
Estandarizacion de muestras. Indices de riqueza, diversidad y equitatividad.

Transformaciones. Modelos estadisticos.

Clases practicas
1.- ;Qué son y como funcionan los bioclusters?

2.- Introduccién a Linux. Comandos basicos para el manejo de archivos y procesos.
3.- Andlisis de datos de metabarcoding (obtenidos por MiSeq Illumina):

(i) Control de calidad.

(ii) Ensamblado de las secuencias forward y reverse.

(iii) Derreplicacion.

(iv) definicion de unidades operacionales

(v) deteccion y eliminacion de quimeras.

(vi) asignacion taxondomica.

4.- Andlisis estadisticos a posteriori utilizando R.
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REQUISITOS PARA LA APROBACION DEL CURSO

Presentacién de poster o diapositiva en donde los/las alumnos/as muestren un
proyecto de investigacion propio en desarrollo o que quieran desarrollar, y cémo la
tematica del curso podria contribuir al mismo.
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