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Ementa: Introduction to Next Generation Sequencing (NGS), reference assembly; de
novo genome assembly; introduction to phylogenetics; pathogen profiling toolbox: from
NGS to phenotype; transcriptomics and RNA-Seq.

Objetivos:

O crescente acesso e disponibilidade de dados gerados por plataformas de Next
Generation Sequencing (NGS) tem vindo a permitir novas perspectivas acerca da
patogenicidade, patofisiologia e disseminacdo de doencas de etiologia infeciosa.
Tratando-se de um curso inicial de bioinformatica aplicada ao estudo de diversos
agentes patogénicos, incluindo a sua interacdo com o hospedeiro, o presente curso tem
como principal objetivo abranger um amplo espectro de procedimentos analiticos
envolvendo dados NGS.

Conteudos:

1. Introduction to NGS data and Quality Control;

2. Reference Assembly (mapping): mapping, data visualization, variant calling
and functional annotation;

3. De novo genome Assembly: concepts and optimization, contig ordering and
scaffolding, annotation;

4. Introduction to Phylogenetics;

5. Pathogen profiling toolbox: from NGS to phenotype;

6. Transcriptomics and RNA-Seq;

Metodologia e procedimentos:

A disciplina serd ministrada em inglés e abrange um conteldo tedrico sélido sobre o
qual se encontra alicercada a aprendizagem e desenvolvimento das varias fases
analiticas através de sessdes praticas e que compde a maioria do curso. O curso incluird
dessa forma sessdes tedricas e uma forte componente computacional pratica com vista
a andlise de dados gendmicas. Esta abordagem permitird aos participantes executar
diferentes passos analiticos utilizando dados obtidos através de plataformas NGS de
forma a responder a diferentes questées de natureza fundamental ou aplicada. Serd
disponibilizado um computador por participante e todos os procedimentos analiticos
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serdo realizados usando software open-source. Serdo promovidas sessdes de grupo
interativas para discussao de resultados entre os participantes.

Avaliagao:

Através de apresentacdo de relatério na forma de projeto de investigacdo ou estudo
com implementacdo das metodologias estudadas. O documento final pode ser redigido
individualmente ou em grupo (maximo 3 estudantes/grupo) e devera ser apresentado
até um més apds conclusdo do curso.

Bibliografia basica:

Albert |. 2017. The Biostar Handbook. (E-book, under continuous update)

Edwards D, Holt K. 2013. Beginner's guide to comparative bacterial genome analysis
using  next-generation sequence data. Microb Inform Exp  3(1):2. doi:
10.1186/2042-5783-3-2.

Perdigdo J. 2023. Pathogen Multiomics and Bioinformatics: Course Manual. Faculdade
de Farmacia da Universidade de Lisboa

Bibliografia complementar:

Lemey P, Salemi M, Vandamme AM (Ed.). 2009. The Phylogenetic Handbook. Cambridge
University Press, Cambridge, United Kingdom.

Seshasay ASN. 2015. Bacterial Genomics. Cambridge House, Cambridge University
Press, Delhi, India.
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