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Nombre de la materia:
Descifrando el codigo epigenético: gendmica funcional y analisis bioinformatico de datos 6micos.

Docente responsable:

Nombre y Apellido: Alejandro Villarreal
Maximo titulo alcanzado: Doctorado
Correo electronico: avillarreal@itba.edu.ar

Equipo docente:

Dra. Betina Gonzalez (Dpto Investigacion, CO-RESPONSABLE)

Fechas:

Inicio: 06/10/2026 Finalizacién: 13/11/2026

Lugar de cursada:

Sede Rectorado - Modalidad: Hibrida (virtuales para estudiantes del interior y presenciales para estudian-
tes con lugar de trabajo en AMBA).

Dias y horarios de cursada:
Martes y Viernes de 10-14hs.

Presentacion de la materia:

La regulacion epigenética constituye uno de los principales mecanismos mediante los cuales las células
adquieren, mantienen y modifican su identidad y funcion. A través de modificaciones quimicas sobre el
ADN vy las proteinas asociadas a la cromatina, las células integran sefiales de su microambiente y progra-
mas intrinsecos que permiten controlar la expresién génica de manera dindmica y especifica. Entre estos
mecanismos, la metilaciéon del ADN vy las modificaciones postraduccionales de histonas desempefian un
papel central en la organizacion y funcionamiento del denominado “codigo epigenético”, entendido como
un sistema complejo de sefales que regula la accesibilidad de la cromatina y la actividad transcripcional.
Este curso de doctorado propone una aproximacion teérico-practica orientada a comprender los princi-
pios fundamentales que gobiernan la regulacion epigenética y la interpretacion funcional de la informacion
epigendmica. Se abordaran los mecanismos responsables de la escritura, lectura y remocion de marcas
epigenéticas, asi como las interacciones entre diferentes niveles regulatorios que participan en el esta-
blecimiento de estados celulares especificos. El curso incluird conceptos asociados a la organizacion de
la cromatina, la dindmica de modificaciones epigenéticas y la integracion funcional entre regulacion epi-
genética y expresion génica.

Ademas de los aspectos conceptuales, el curso incorporaré una fuerte componente practica destinada
al analisis e interpretacion de datos derivados de tecnologias de secuenciacion masiva ampliamente utili-
zadas en investigacion biomédica y biologia molecular. Los participantes realizaran actividades hands-on
utilizando herramientas bioinformaéticas para el procesamiento y analisis de datasets de ChlP-seq, ATAC-
seq Yy RNA-seq, promoviendo la comprensién de estrategias experimentales y el desarrollo de capaci-
dades para interpretar resultados gendmicos y epigendmicos. Complementariamente, se trabajara en la
lectura critica y discusion de articulos cientificos seleccionados, con énfasis en el anélisis experimental, la
interpretacion de resultados y la formulaciéon de hipétesis.

Los contenidos del curso serén contextualizados dentro de diferentes procesos bioldgicos y fisiopatolo-
gicos en los cuales la regulacion epigenética desempefia un papel determinante. Se discutirédn ejemplos
asociados al desarrollo y diferenciacién celular, plasticidad neuronal, memoria, aprendizaje, conducta y
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adiccidn, asi como procesos patoldgicos en los que alteraciones epigenéticas contribuyen a la aparicion
y progresion de enfermedades. Particularmente, se analizardn ejemplos provenientes de enfermedades
neurodegenerativas y otras patologias complejas, utilizando estos casos como modelos para comprender
cémo modificaciones en programas epigenéticos pueden impactar la funcion celular y tisular.

En conjunto, el curso busca proporcionar una visidn integradora que permita conectar mecanismos mo-
leculares basicos con el analisis e interpretacion de datos experimentales y su aplicacion a preguntas
biologicas y biomédicas contemporéaneas.

8. Requisitos de admisibilidad:

El curso tendré contenido profundo de biologia molecular y anélisis de datos. Se recomienda tener previo
conocimiento del flujo de informacién genética (replicacion, transcripcion, traduccion), y biologia celular
en general, como también conocimientos estadisticos basicos. Para los trabajos practicos se utilizaran los
softwares R y RStudio (ejecucién de scripts, instalacion de paquetes, importacion de tablas y manejo ba-
sico del entorno). Se brindara material de preparacion para el curso en forma de manual y/o video tutorial
para estudiantes que no estén familiarizados con R. También se brindaran tutoriales de biologia molecular
y celular bésica para que los estudiantes pueden mirar de manera asincrénica.

9. Duracién en hs.

Horas tedricas: 24
Horas practicas: 24
Horas totales: 48

10. Idioma del dictado:
Castellano.

1. ¢Podria dictarse una versién en idioma inglés?:
Si.

12. Objetivos de aprendizaje:

1- Obtener un conocimiento profundo sobre cémo la metilacién del ADN y la modificacién postraduccional
de histonas impactan sobre la expresion génica y el fenotipo celular.

2- Aprender a interpretar resultados obtenidos mediante distintos tipos de ensayos, incluyendo anélisis
a nivel genémico.

3- Dominar herramientas basicas de bioinformética para el procesamiento de datos asociados a ensayos
de estudios epigenéticos (RNAseq, CHIP-Seq, ATAC-seq, etc).

4- Aprender un flujo de trabajo completo que después puedan aplicar a cualquier tecnologia dmica y
pregunta biologica de interés.

13. Contenidos:

Unidad 1: Introduccién a conceptos de regulacién génica y epigenética
Regulacion epigenética de la transcripcion

Impacto local y global de cambios epigenéticos sobre la cromatina
Introduccidn a técnicas para estudio de expresion génica

HandsON: Procesamiento de FASTQ y RNA-seq

Unidad 2: Metilacién del ADN

Mecanismos de metilacién e impacto sobre la expresion génica
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Técnicas de estudio

HandsON: RRBS / methylation arrays

Unidad 3: Estado de la cromatina / Modificacién postraduccional de histonas
Variantes, combinaciones e impacto sobre la expresion génica

Técnicas de estudio

HandsON: ATAC-seq y ChiIP-seq

Unidad 4: interpretacién global de mecanismos epigenéticos

Combinatoria de diferentes mecanismos epigenéticos y su impacto sobre la cromatina
Ensayos de célula Unica

Epigenética y expresion génica con resolucion espacial (spacial genomics)
HandsON: single cell RNA-seq, integracion de resultados

14. Trabajo de laboratorio:
El curso no contempla trabajo de laboratorio

15. Metodologia de ensefianza:

Las actividades practicas ocupan un 50% de la materia y estan destinadas al manejo de herramientas
informaticas para el analisis de datos en estudios genémicos a gran escala.

16. Bibliografia obligatoria:

Los articulos de la b. obligatoria puede ir variando seguln la edicién de la materia dado que se trata de los
articulos de mas actualidad a debatir en clase. Entre ellos se destacan:

Lee, H-G., Rone, J. M,, Lj, Z, Faust Akl, C, Shin, S. W,, Lee, J.-H., Flausino, L. E,, Pernin, F, Chao, C.-C,, Kleemann,
K. L, Srun, L, lllouz, T, Giovannoni, F.,, Charabati, M., Sanmarco, L. M,, Kenison, J. E,, Piester, G, Zandee, S. E. J,,
Antel, J. P, .. Quintana, F. J. (2024). Disease-associated astrocyte epigenetic memory promotes CNS pa-
thology. Nature, 627(8005), 865-872. https://doi.org/10.1038/s41586-024-07187-5

17. Bibliografia complementaria:
Allis, C. D, Jenuwein, T, & Reinberg, D. (2015). Epigenetics (2nd ed.). Cold Spring Harbor Laboratory Press.

18. Recursos didacticos para la ensefianza:

Clases expositivas con soporte multimedia: Clase invertida (lectura previa a la clase), Mapas conceptuales
colaborativos, Anélisis y debate grupal (y guiado) de figuras y datos de papers, “Preguntas provocadoras”,
Estudios de caso, Construccion grupal de esquemas y modelos en clase, cuestionarios virtuales/asincro-
nicos para repaso de la clase y posterior puesta en coman.

Lectura y discusion de papers cientificos seleccionados.

Simuladores y herramientas bioinforméticas.

Estudios de caso clinico-translacionales.

Plataforma virtual de apoyo (Blackboard, foros, etc), discusion en foros

19. Modalidad de evaluacioén:
Examen integrador tedrico (interpretacion de resultados, disefios experimentales etc). Presentacion de TPs.
20. Requisitos de aprobacion:

Asistir a un 80% de las clases. Realizar y aprobar todas las entregas solicitadas. Aprobar el examen integrador.
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