	Titolo del corso: Genomica Funzionale 

	Docente:

prof. Rodolfo Negri
	Durata e crediti Formativi:

48 ore/6 CFU
	Settore disciplinare:

BIO11

	Scopo del corso (3-5 righe)

Il corso mira ad illustrare i principali approcci di genomica funzionale utilizzando come guida i principali organismi modello come il lievito S.cerevisiae che è a tutt'oggi l'organismo eucariotico che offre le maggiori potenzialità di integrazione delle tecniche di screening a livello genomico. Gli studenti impareranno ad applicare le tecnologie basate sui DNA microarrays affrontandone i problemi e comprendendone le prospettive. In particolare gli studenti familiarizzeranno con il data mining: dalla normalizzazione al filtraggio statistico dei dati al gene clustering e alla ricerca ontologica. Si accennerà anche all'utilizzazione dei sistemi di Next Generation Sequencing e alle maggiori opportunità che offrono rispetto agli screening basati sugli arrays.

The course aims to introduce the students to the main approaches to functional genomics, using as guide model organism such as yeast S.cerevisiae which is actually the most advanced model system currently available. Students will learn to apply the high-throughput techniques based on DNA microarrays measuring their potentials and their problems and limits. Focus will be placed on data mining methodologies,  from image analysis to data normalization and statistical filtering to gene clustering and gene ontology. The perspectives of next generation sequencing in extending the limits of DNA microarray technology will also be illustrated.
Testo: D. Stekel: Microarray Bioinformatics tradotto in dispense


	Programma del corso (15-20 righe)

La genomica funzionale e le nuove tecniche high-throughput: microarrays a DNA e tecniche di sequenziamento di nuova  generazione; La tecnologia dei DNA microarrays - la progettazione di un esperimento; Scelta dei target, marcatura delle sonde, ibridazione e lettura; normalizzazione dei dati e filtri  statistici; I software per la lettura dei microarrays; False discovery rate e scelta del design sperimentale; I metodi di gene clustering e il data mining; Analisi ontologica di liste di geni; Il metaclustering  e il confronto tra  esperimenti; Database locali e generali di dati di microarray; I Database di organismi modello;L'immunoprecipitazione della cromatina; La mappatura genomica delle proteine che si legano al DNA; La regolazione trascrizionale del ciclo cellulare; La risposta al danno; La mappatura dei fattori di trascrizione; Analisi Genome-wide delle modificazioni della cromatina; Le reti interattive di regolazione della trascrizione.   
La genomica funzionale e le nuove tecniche high-throughput: 
Microarray a DNA e next generation sequencing                                        0.3 CFU

La tecnologia dei DNA microarrays - la progettazione di un esperimento      0.3

Scelta dei target, marcatura delle sonde, ibridazione e lettura                    0.3

normalizzazione dei dati e filtri  statistici                                                   0.2
I software per la lettura dei microarrays                                                   0.4
False discovery rate e scelta del design sperimentale                                0. 2                                                                                                                           

I metodi di gene clustering e il data mining                                               0.4
Analisi ontologica di liste di geni                                                              0.4

Il Il metaclustering  e il confronto tra  esperimenti                                    0.4

L'uso dei microarray per il profiling di patologie                                        0.2
Le principali metodologie per RNAseq                                                      0.2

Pipeline per processamento di dati di RNAseq                                           0.2
Database di dati di trascrittomica                                                            0.2

I database degli organismi modello                                                         0.2

L'immunoprecipitazione della cromatina                                                   0.2

La mappatura genomica delle proteine che si legano al DNA                      0.3
La regolazione trascrizionale del ciclo cellulare                                          0.2

La risposta al danno  nelle cellule eucariotiche                                           0.2

I network di regolazione trascrizionale   e la loro evoluzione                       0.3
Analisi Genome-wide delle modificazioni della cromatina                            0.5
Tecniche di studio delle interazioni genetiche                                             0.2

Modellistica per sistemi biologici                                                               0.2
Functional genomics and high-throughput methodologies: Next generation sequencing and array-based techniques ; DNA microarrays technology: designing an experiment ; Preparing targets, labeling and hybridization;                                           Image analysis, normalization and statistical filtering; Microarray analysis softwares;                                                                False discovery rate and experimental design ;Gene clustering and  data mining  methods;Gene ontology                                                                                    Il metaclustering; Local and general   Databases; model organisms’ Databases;                                                Chromatin Immunoprecipitation; Genomic localization of proteins; Transcriptional regulation of cell cycle ; Damage response; Transcriptional networks in eukaryotic genomes;  Genome-wide analysis of epigenetic modifications; Protein Interaction networks and functional networks.                           

Functional Genomics and high-throughput techniques: 
Microarrays and next generation sequencing                                            0.3 CFU

DNA microarrays technology – experimental design                                  0.3

Target selection, probe  labeling and hybridization                                    0.3

Data normalization and statistical filtering                                                0.2
Softwares for microarray analysis                                                           0.4
False discovery rate and data significance                                               0. 2                                                                                                                           

Gene clustering methods and data mining                                               0.4
Gene ontology                                                                                      0.4

Meta-clustering and meta-analysis                                                          0.4

Using microarrays for pathology profiling                                                0.2
RNAseq      Methodologies                                                                     0.2

Pipeline for processing RNAseq   data                                                     0.2

Microarray databases                                                                            0.2

 Model Organisms Databases                                                                 0.2

Chromatin Immunoprecipitation                                                             0.2

Genomic mapping of proteins    (ChIP on chip and Chipseq)                     0.3

Cell cycle regulation                                                                             0.2

Damage response in eukaryotic cells                                                        0.2

Transcriptional networks and their evolution                                             0.3

Genomewide chromatin modification analysis                                           0.5
Techniques for studying genetic interactions                                             0.2

Models for systems’ biology                                                                    0.2
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