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INFORMACION DEL FORMATO

Este formato se utiliza para documentar la ficha técnica completa de cada curso o taller impartido por BioSeryl,
especificando la estructura curricular, contenidos, metodologia, evaluacién y requisitos, conforme a NTC-1SO 21001:2025,
Clausula 8.1 (Planificacién operacional) y Cldusula 8.5 (Prestacion del servicio educativo). Una copia de esta ficha debe
existir para cada curso activo.

Retencion: Durante vigencia del curso + 2 afios después de obsolescencia.

IDENTIFICACION DEL PROGRAMA

Cédigo del curso: TC-BIO-01

Nombre completo: Control de Calidad y Preprocesamiento de Datos NGS

Nombre corto (para marketing): QCy Preprocesamiento NGS

Version del curriculo: 1.0

Fecha de creacion: Enero 2026

Ultima actualizacién: Enero 2026

Préxima revision: Enero 2027

Estado: [1En desarrollo X Activo
CLASIFICACION

Linea de producto: X BIDINFORMATICA

Tipo de programa: X Curso especializado (40—80h)

Nivel: X Basico (sin prerrequisitos técnicos)

Modalidad: X Sincrénico en vivo (videoconferencia)
DURACION Y ESTRUCTURA

Duracién total: 40 horas

Distribucion: Teoria: 40 % Practica: 60 %

Numero de médulos: 14

Numero de sesiones: 14

Duracion por sesion: 3 horas

Frecuencia sugerida: 2-3 veces/semana
PUBLICO OBJETIVO

Perfil ideal: Bidlogos moleculares, microbidlogos, bioquimicos que generan

o analizan datos NGS; estudiantes de maestria/doctorado con
proyectos NGS; técnicos de laboratorios de secuenciacién

Formacion recomendada: Biologia molecular, bioinformatica, ciencias bioldgicas (minimo
pregrado)

Prerrequisitos técnicos: Ninguno (se ensefia desde cero)

Prerrequisitos de software: Ninguno (se usa entorno en la nube y Conda)
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Cupo minimo: 5 participantes
Cupo maximo: 25 participantes

DESCRIPCION DEL PROGRAMA

Descripcion:

Curso integral de control de calidad y preprocesamiento de datos de secuenciacién de nueva ge-
neracion (NGS), disefiado para investigadores que generan o analizan datos 6micos. Cubre el flujo
completo desde la inspeccion de lecturas crudas (FastQC, MultiQC) hasta el filtrado, trimming y
limpieza de datos para aplicaciones WGS, RNA-Seq, metagendmica y lecturas largas (PacBio, ONT).
Incluye pipelines reproducibles con Docker/Singularity y estrategias de QC especificas para cada tipo
de experimento NGS, con énfasis en la toma de decisiones informadas: distinguir problemas reales
de advertencias cosméticas, optimizar pardmetros segtin el contexto biolégico, y documentar cada
decision para auditorias y reproducibilidad.

RESULTADOS DE APRENDIZAJE

Al finalizar este programa, el participante sera capaz de:

No.

Resultado de aprendizaje

RA1

Interpretar reportes FastQC distinguiendo warnings cosméticos de problemas genuinos segiin
contexto experimental.

RA2

Disenar pipelines de preprocesamiento apropiados para diferentes tipos de experimentos
NGS (WGS, RNA-Seq, Metagenémica).

RA3

Evaluar la calidad de lecturas largas PacBio y ONT con NanoPlot y PycoQC.

RA4

Implementar pipelines QC reproducibles usando contenedores Docker/Singularity.

RA5

Generar reportes MultiQC que documenten decisiones de QC para auditorias y reproducibili-
dad.
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CONTENIDO MODULAR
Modu- | Titulo Horas Temas principales RA
lo
1 Fundamentos de NGS | 3 Plataformas Illumina/PacBio/ONT, estanda- | RA1
y control de calidad res de calidad, fuentes de error en secuen-
ciacion
2 FastQC: interpreta- | 3 Modulos FastQC, métricas por base/se- | RA1
cién de reportes cuencia, adaptadores, duplicados, sobre-
representacion
3 MultiQC: integracién | 3 Agregacién multi-muestra, reportes perso- | RA1
de reportes nalizados, alertas automatizadas
4 Trimming vy filtrado | 3 Fastp, recorte adaptativo, filtrado por cali- | RA2
con Fastp dad, deduplicacién
5 Trimming con Trim- | 3 Trimmomatic (PE/SE), Cutadapt, parame- | RA2
momatic y Cutadapt tros 6ptimos por plataforma
6 Preprocesamientopa- | 3 Flujo WGS, control de cobertura, estima- | RA2, RA5
ra WGS cién de profundidad, deteccion de conta-
minacién
7 Preprocesamientopa- | 3 rRNA removal, strandedness, UMI hand- | RA2, RA5
ra RNA-Seq ling, gene body coverage
8 Preprocesamientopa- | 3 Host removal, adapter trimming para me- | RA2, RA5
ra metagenémica tagendmica, calidad de reads largos
9 QC de lecturas largas | 3 NanoPlot, PacBio HiFi QVs, read length dis- | RA3
PacBio tribution, concordancia
10 QC de lecturas ONT 3 PycoQC, NanoComp, calidad por barcode, | RA3
estimacién de N50
n Pipelines QC con Con- | 3 Entornos Conda, instalacién reproducible, | RA%
da versionado de herramientas QC
12 Contenerizacién con | 3 Imagenes Docker para QC, Dockerfiles, Sin- | RA4
Docker/Singularity gularity para HPC
13 Reportes MultiQC pa- | 3 Personalizacion MultiQC, exportacién para | RA5
ra auditoria publicacién, documentacién de decisiones
deQC
14 Proyecto integrador | 4 Pipeline QC completo multi-muestra con | RA5
deQC reporte auditado
Total 40
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METODOLOGIA

Enfoque pedagoégico

X Aprendizaje activo con ejercicios practicos

X Estudio de casos reales

Descripcion metodoldgica

Aprendizaje progresivo con enfoque problema-solucién: cada sesién inicia con Andlisis de data-
set real problemadtico (baja calidad, contaminacién, sesgos), identifica métricas anémalas, evaltia
herramientas disponibles, disefia un flujo de correccidn, ejecuta el Andlisis y valida mejoras con
métricas post-QC. Los participantes aplican procedimientos guiados, comparan estrategias alternati-
vas y documentan decisiones metodoldgicas. Evaluacion Diagnostica (FOR-EDU-006): Cuestionario
inicial aplicado en la primera sesion para identificar conocimientos previos y ajustar profundidad
de contenidos. Evaluacién Formativa: Retroalimentacion continua durante cada sesién mediante
revision de ejercicios practicos, monitoreo de comprension y resoluciéon de dudas en tiempo real.
Evaluacion Sumativa (FOR-EDU-007): Proyecto final integrador con calificacion minima de 4.0/5.0
para aprobacion.

EVALUACION

Instrumentos de evaluacion

Instrumento Peso ( %) Descripcion

Ejercicios durante sesiones 40 % Ejercicios practicos por médulo

Proyecto final/integrador 50 % Pipeline/proyecto integrador con re-
porte

Participacién activa 10 % Asistencia y participacion en sesio-
nes

Total 100 %

Criterios de aprobacion

Modalidad de aprobacion: X Ambos
Criterio: Calificacién minima: 4.0/5.0 Asistencia minima: 80 %
Certificado otorgado: X Digital
MATERIALES Y RECURSOS
Tipo Descripcion

Datasets de practica | Datasets de practica (SRA NCBI, ENA/EBI)

Scripts de codigo Scripts documentados (Bash) para cada se-
sién
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Tipo Descripcion

Lecturas complemen- | Guia de instalacion de herramientas (Conda
tarias environment YAML)

Lecturas complemen- | Manuales de referencia de herramientas
tarias

BIBLIOGRAFIA DE REFERENCIA

No. Referencia bibliografica

1 Hamid D. Ismail (2023). Bioinformatics: A Practical Guide to Next Generation Sequencing Data
Analysis. CRC Press. Capitulos 1, 4, 5: QC, FASTX-Toolkit, QualiMap, RSeQC. ISBN: 978-1-032-
40900-9

2 Wang, X. (2023). Next-Generation Sequencing Data Analysis. CRC Press. Capitulos 1, 4.2, 8, 11: QC,
IS0, validacion clinica. ISBN: 978-0-367-34989-9

3 Datta, S. & Guha, S. (2023). Statistical Analysis of Microbiome Data. Springer. Capitulo 15: ITS

analysis, ITSx, UNITE, decontam. ISBN: 978-1-0716-5008-0

4 FastQC: https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/
5 Trimmomatic: http://www.usadellab.org/cms/?page=trimmomatic

6 cutadapt: https://cutadapt.readthedocs.io/

7 fastp: https://github.com/OpenGene/fastp

8 BBTools (BBDuk, BBSplit): https://jgi.doe.gov/data-and-tools/bbtools/
9 MultiQC: https://multigc.info/

10 NanoPlot/PycoQC: https://github.com/wdecoster/NanoPlot
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INSTRUCTOR(ES) ASIGNADO(S)

Nombre

FOR-EDU-004

CONTENIDO PROGRAMATICO

Modulo 1 — Fundamentos de NGS y control de calidad (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

11

Plataformas de secuenciacién Illumina: quimica, flujo de trabajo y formatos de datos

12

Plataformas PacBio y ONT: fundamentos de secuenciacion de lecturas largas

13

Estandares de calidad en NGS: métricas de calidad Q-score, profundidad y cobertura

14

Fuentes de error en secuenciacion: sesgos de amplificacion, errores de secuenciacién y conta-

minacién

Moddulo 2 — FastQC: interpretacion de reportes (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

21

Modulos FastQC: Per base sequence quality, per sequence quality scores

2.2

Deteccion de adaptadores, duplicados y secuencias sobre-representadas

23

Interpretacion de warnings: distincioén entre problemas cosméticos y genuinos

2.4

Reportes combinados y exportacion de resultados

Modulo 3 — MultiQC: integracion de reportes (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

31

Agregacién multi-muestra de reportes FastQC

3.2

Personalizacion de reportes MultiQC con médulos adicionales

33

Alertas automatizadas y generacion de resimenes

3.4

Exportacion de reportes para documentacion y auditoria

Modulo 4 — Trimming y filtrado con Fastp (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

41

Fastp: recorte adaptativo y filtrado por calidad

4.2

Deduplicacioén y correccién de errores con Fastp

43

Parametros dptimos segtin plataforma y tipo de experimento
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Uni- Contenido
dad
L Reportes integrados de Fastp

Modulo 5 — Trimming con Trimmomatic y Cutadapt (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

5.1

Trimmomatic: modos paired-end y single-end

5.2

Cutadapt: recorte de adaptadores y primers

5.3

Pardmetros ptimos por plataforma de secuenciacion

5.4

Evaluacion de calidad post-trimming

Moddulo 6 — Preprocesamiento para WGS (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

6.1

Flujo completo de preprocesamiento para genomas completos

6.2

Control de cobertura y estimacion de profundidad

6.3

Deteccion de contaminacion en muestras WGS

6.4

Documentacién de decisiones para reproducibilidad

Moddulo 7 — Preprocesamiento para RNA-Seq (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

71

rRNA removal y enriquecimiento de mRNA

72

Deteccion de strandedness en librerias RNA-Seq

73

Manejo de UMI (Unique Molecular Identifiers)

T4

Gene body coverage y evaluacién de calidad

Modulo 8 — Preprocesamiento para metagendmica (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

81

Host removal: filtrado de genoma huésped

8.2

Adapter trimming especifico para metagenémica

83

Calidad de reads largos en metagenémica

8.4

Estrategias de QC segun tipo de muestra ambiental

Modulo 9 — QC de lecturas largas PacBio (3 horas)
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Uni- Contenido
dad
9.1 NanoPlot: visualizacion de calidad de lecturas largas
9.2 PacBio HiFi QVs y métricas de precision
9.3 Read length distribution y concordancia
9.4 Comparacion entre corridas y condiciones

Modulo 10 — QC de lecturas ONT (3 horas)

Uni- Contenido

dad

101 PycoQC: control de calidad para datos Oxford Nanopore
10.2 NanoComp: comparacion entre corridas ONT

103 Calidad por barcode en corridas multiplexadas

10.4 Estimacion de N50 y métricas de ensamblaje

Modulo 11 — Pipelines QC con Conda (3 horas)

Uni- Contenido

dad

111 Creacion de entornos Conda reproducibles
11.2 Instalacién y versionado de herramientas QC
113 Automatizacién de pipelines con Conda

11.4 Exportacion de entornos para reproduccion

Modulo 12 — Contenerizacion con Docker/Singularity (3 horas)

Uni- Contenido

dad

121 Imdgenes Docker para pipelines de QC

12.2 Creacion de Dockerfiles con herramientas preinstaladas
123 Singularity para entornos HPC

12.4 Estrategias de versionado y distribuciéon de imagenes

Moddulo 13 — Reportes MultiQC para auditoria (3 horas)

Uni- Contenido

dad

131 Personalizacion avanzada de MultiQC

13.2 Exportacion de reportes para publicacién y auditoria
133 Documentacién de decisiones de QC en el reporte
13.4 Automatizacién de reportes multi-muestra
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Modulo 14 — Proyecto integrador de QC (4 horas)

Uni- Contenido

dad

141 Disefio de pipeline QC completo multi-muestra
14.2 Ejecucion integrada de herramientas de QC
143 Generacion de reporte auditado con MultiQC
14.4 Presentacion y defensa de resultados

CONTROL DE VERSIONES DEL CURRICULO

Version Fecha Cambios realizados Autor
1.0 Enero 2026 Version inicial Direccién General
APROBACION
Disefi6: Reviso: Aprobo:
Nombre: Nombre: Nombre:

Cargo: Director Departamento de
Bioinformatica

Fecha: Enero 2026

Cargo: Direccion General

Fecha: Enero 2026

Cargo: Direccion General

Fecha: Enero 2026

Documento controlado. FOR-EDU-005 v1.0 — TC-BIO-01 — Referenciado en PR-EDU-001, conforme a NTC-ISO 21001:2025 Cldusulas 8.1y 8.5
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CONTROL DE CAMBIOS
Version Fecha Descripcion del Cambio Autor
1.0 Enero 2026 Emisién inicial del formato Direccién General
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