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1.DATOS DEL TFG OFERTADO:

Titulo: Poniendo a prueba las nuevas tecnologias para generar genomas perfectos. Estamos tan
cerca como pensamos?

Resumen (max 250 palabras, estructurado en Introduccion, Objetivos y Plan de trabajo):

* Introduccién:

Actualmente, los enormes avances relacionados con técnicas de secuenciacion masiva (NGS) han
hecho posible una resolucion nunca visto anteriormente. En el campo de la gendmica, se ha hecho
posible obtener el genoma de un organismo, con precios y condiciones muy accesibles. Las técnicas
de secuenciacion de lecturas largas (long reads) han sido reconocidas como “Método del ARo” por
la revista Nature en 2022, y el desarrollo tecnologico es constante, con multiples empresas y nuevos
protocolos prometiendo la obtencién de “genomas perfectos”. Sin embargo, las long reads presentan
problemas metodolégicos, que en ultima instancia afectan a la precision e integridad de las
secuencias obtenidas. Dado que el analisis bioinformatico de la mayoria de técnicas NGS/-6micas
requiere en primer lugar el uso de un genoma considerado “de referencia”, posibles errores de
secuenciacion pueden ser cruciales en estudios de gendmica funcional. Por ello, en paralelo al
desarrollo de nuevas técnicas de secuenciacion y de “ensamblado” de las secuencias para obtener
genomas, se han desarrollado herramientas bioinformaticas para corregir las secuencias y asegurar
su exactitud. Tradicionalmente, se han basado en aproximaciones “hibridas”, que utilizan varias
tecnologias de secuenciacion para complementar los puntos débiles.

* Objetivo:

En este proyecto, se utilizardn datos genémicos ya publicados y se compararan diferentes
soluciones para ensamblar y corregir automaticamente las secuencias.

* Plan de trabajo:

1. Busqueda bibliografica de herramientas y datasets disponibles

2. Disefo experimental para el analisis de los datos y benchmarking de las herramientas

3. Ejecucion del flujo de trabajo y generacion de resultados

4. Preparacion de la memoria, exposicion del TFG, y posible publicacién cientifica

Tabla de actividades y dedicacion

. Planteamiento, orientacion, supervision, y
estimada: . . 20
preparacion de la memoria
Preparacion de la memoria 9
Desarrollo del trabajo 120
Exposicion del trabajo 1
OFERTADO POR: TOTAL (6 ECTS) 150 horas

Profesor del Departamento []
Profesor del Departamento junto con Empresa o Institucion é
Propuesto por alumno (*)
(*) En el caso de TFG propuesto por alumno, por favor completar la siguiente informacidn sobre el
mismo:

Apellidos: Nombre:




e-mail institucional:

N

. MODALIDAD:

Estudio de casos, tedricos o practicos, bibliograficos relacionados con la tematica del Grado
Elaboracién de un informe o un proyecto de naturaleza profesional

Elaboracién de un plan de empresas

Simulacién de encargos profesionales

Trabajos experimentales, de toma de datos

Trabajos derivados de la experiencia desarrollada en précticas externas
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3. COMPETENCIAS Y RESULTADOS DEL APRENDIZAJE:

Basicas y generales: CG5, CB2-5
Transvesales: CT1-5, CT8-9

Especificas: CE2, CE3, CE5

4. BIBLIOGRAFIA BASICA:

*Method of the Year 2022: long-read sequencing. Nat Methods 20, 1 (2023).

*Ruiz, José L., et al. "From contigs to chromosomes: automatic Improvement of Long Read Assemblies
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genomes." bioRxiv (2023): 2023-04.

5. ACLARACIONES PARA EL ESTUDIANTE:
El proyecto tendrd un fuerte componente formativo en cuanto a su caracter bioinformatico. No se

espera un gran conocimiento previo, pero si un interés genuino por las Ciencias de la Salud y por
formarse en el campo de la Biologia Computacional. Se proveera la infraestructura computacional
necesaria, y se priorizard en todo momento el éxito del TFG del estudiante, asi como la publicacidon
cientifica del trabajo si fuera posible.

3. DATOS DEL TUTOR/A UGR:
Apellidos: Del Val Mufioz Nombre: Coral
Teléfono: 958240468 e-mail: delval@ugr.es

**En el caso de trabajos desarrollados en Empresas u otras Instituciones ajenas a la Universidad de Granada, por favor
completar la siguiente informacion:

TUTOR/A DE LA EMPRESA O INSTITUCION:
Apellidos: RUIZ RODRIGUEZ Nombre: JOSE LUIS
Empresallnstitucién: INSTITUTO DE PARASITOLOGIA Y BIOMEDICINA LOPEZ-NEYRA (IPBLN-CSIC)
Teléfono: 958181640 e-mail: JOSELUIS.RUIZ@CSIC.ES




