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INFORMACION GENERAL

Las tecnologias de secuenciacién masiva, han sido ampliamente utilizadas en la
investigacion de distintos tipos de cancer, el uso de plataformas de micro-arreglos y
secuenciacion de librerias de RNA (RNA-seq) se han popularizado rdpidamente, como
resultado, la informaciéon y datos que existe hoy sobre cdncer ha aumentado
considerablemente. Hoy mds que nunca, es critico poseer las habilidades informaticas y el
conocimiento de los recursos bioinformaticos disponibles especificos a esta enfermedad
cronica

CORE Biodata (www.corebiodata.org), con el apoyo del Centro Avanzado de Enfermedades
Crodnicas (www.accdis.cl), ha desarrollado este taller tedrico practico cubriendo conceptos
y herramientas bioinformaticas claves para analizar datos gendmicos (transcriptémicos) de
cancer.

El taller estd compuesto por sesiones tedricas durante la mafiana del dia viernes 18 de
noviembre (30 cupos) y una sesion practica durante la tarde del mismo dia (15 cupos).

Inscripciones para las sesiones tedricas del taller estan abiertas, sin fecha limite de
inscripcion, hasta agotar cupos disponibles.

Postulaciones para la sesion practica del taller se recibiran hasta el dia 9 de Noviembre,
2016. Notificacion a estas postulaciones se enviaran via email durante el 11 de Noviembre.

Valor Sesiones practicas: CLP$50.000.-

Lugar: Facultad de Medicina, casa central de la Pontificia Universidad Catdlica de Chile,
Santiago, Chile.

Fecha: Viernes 18 de Noviembre, 2016.

Contacto: workshop@corebiodata.org
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INSTRUCCIONES SESION PRACTICA

La sesion practica del taller desarrollado por CORE Biodata, estd enfocada a cualquier
estudiante y/o investigador del area médica/cientifica, sin conocimientos profundos de
informatica o programacion, de manera que al finalizar las sesiones sea capaz de obtener
informacién y haya desarrollado habilidades clave para desenvolverse de mejor manera en
la era post-gendmica.

Objetivos especificos:
e Obtencién de datos RNA-seq desde el portal GDC.
e Normalizacion de datos RNA-seq utilizando R.
e Analisis de expresidn de datos RNA-seq utilizando R.
e Obtencidn de Heatmaps en R.

Pre-requisitos:
e Participar en las sesiones tedricas de este taller
e Computador o laptop (La mayoria de los laptop comprados en los ultimos 3-4 aios
cumple con los requerimientos minimos necesarios).
e Instalar “R” y “R studio” en tu laptop.
e Realizar los tutoriales introductorios que se detallan a continuacion.

Tutoriales:

Se espera que todos los participantes del taller practico, hayan completado este breve
tutorial en R, el cual es accesible incluso si nunca antes has usado R. Si eres nuevo en
R, este tutorial es absolutamente necesario.

Este tutorial ha sido desarrollado por la universidad de Toronto y se encuentra
disponible aqui:

http://steipe.biochemistry.utoronto.ca/abc/index.php/R_tutorial
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Para mayor informacién y ayuda al instalar R en Windows y MACs, los siguientes links
podrian ser utiles. (Tutoriales opcionales disponibles en estos enlaces)
http://www.biostat.wisc.edu/~kbroman/Rintro/Rwin.html
http://www.biostat.wisc.edu/~kbroman/Rintro/Rmac.html

Instrucciones para preparar tu laptop:

A continuacidn se detallan algunos de los programas que necesitaras instalar en tu laptop.
1) Un buscador de internet “robusto” como Firefox o Safari (Internet Explorery
Chrome no son recomendables debido a complicaciones con Java)

2) Instalar la version mas reciente de R, para tu sistema operativo
http://www.r-project.org

3) Instalar la version mas reciente de R Studio http://www.rstudio.com

4) Un editor de texto “robusto” por ejemplo, para Windows/PC notepad++
(http://notepad-plus-plus.org/).

Para Linux, gEdit (http://projects.gnome.org/gedit/).

Para Mac, TextWrangler
(http://www.barebones.com/products/textwrangler/download.html)

En caso de consultas, no dudes en contactarte con nosotros (workshop@corebiodata.org)
Atte.

Equipo CORE Biodata.
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