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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-02
Nombre completo: Analisis de Datos 16S rRNA con DADA2
Nombre corto (para marketing): 16S rRNA con DADA2
Version del curriculo: 1.0
Fecha de creacion: Enero 2026
Ultima actualizacién: Enero 2026
Préxima revision: Enero 2027
Estado: [JEndesarrollo 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
Distribucién: Teoria: 40 % Practica: 60 %
Ntmero de médulos: 12
Niimero de sesiones: 12
Duracion por sesion: 3 horas
Frecuencia sugerida: 2-3 veces/semana
PUBLICO OBJETIVO
Perfil ideal: Bidlogos, microbidlogos, investigadores en microbioma; estu-
diantes de posgrado con proyectos de diversidad microbiana
Formacion recomendada: Biologia, microbiologia, ciencias afines (minimo pregrado)
Prerrequisitos técnicos: Conocimientos bésicos de biologia molecular y comando de linea
Prerrequisitos de software: R + RStudio
Cupo minimo: 5 participantes

Fecha de emisién: Enero 2026 2dell Elabord: Direccién General



Q ! (/. 3
Bl(_) Seryl ‘ FORMATO BioSeryl SAS
& Omica, ISO & Data Science FOR-EDU-005 | Versién 1.0 NIT 902.032.735-4

’ Cupo maximo: 25 participantes

DESCRIPCION DEL PROGRAMA

Descripcion:

Este curso forma al participante en el analisis de datos de secuenciacién 16S rRNA utilizando el
pipeline DADA?2, desde la inspeccion de calidad de las secuencias FASTQ hasta la generacion de
tablas de variantes de secuencia ampliada (ASV) y su asignacién taxonémica. Se abordan conceptos
fundamentales de diversidad microbiana, filtrado de secuencias, correccion de errores, chimera
removal y analisis de diversidad alfa y beta. El participante aplicara estas técnicas sobre datasets
reales de microbiota intestinal, oral y ambiental, desarrollando competencias para investigaciones
de microbioma con estandares de calidad reproducibles.

RESULTADOS DE APRENDIZAJE

Al finalizar este programa, el participante sera capaz de:

No. Resultado de aprendizaje

RA1 Ejecutar el pipeline DADA2 completo desde FASTQ hasta tabla ASV con pardmetros optimiza-
dos.

RA2 Asignar taxonomia evaluando confidence scores y comprendiendo limitaciones por base de
datos.

RA3 Analizar diversidad alfa y beta seleccionando métricas apropiadas segtin pregunta biolégica.

RA4 Comparar paradigmas ASVs vs OTUs argumentando la seleccién segtin contexto del estudio.

RA5 Generar visualizaciones publication-ready que cumplan estdndares editoriales.
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CONTENIDO MODULAR

Modu- | Titulo Horas Temas principales RA

lo

1 Introduccién a datos | 3 Regiones variables, plataformas de secuen- | RA1
de amplicones 16S ciacion, formatos de datos, limpieza inicial

2 QIIME2: instalaciény | 3 Instalaciéon QIIME?2, artefactos qza/qzv, pri- | RA1
entorno meros pasos en la interfaz

3 DADA2: denoising y | 4 Algoritmo DADA2, calidad por posicion, fil- | RA2
ASVs trado, inferencia de ASVs, fusion de lecturas

4 Asignaciéon taxono- | 3 Bases de datos (SILVA, GTDB, RDP), clasifi- | RA2
mica cador naive Bayes, confidence thresholds

5 Arbol filogenético | 3 Alineamiento MAFFT, FastTree, RAXML- | RA2
con SATé-enabled NG, integracién en QIIME2

6 Diversidad alfa 3 Indices Shannon, Chaol, Faith PD, curvas | RA3

de rarefaccion, comparacion entre grupos
7 Diversidad beta 4 UniFrac (ponderado/no ponderado), PCoA, | RA3
PERMANOVA, dispersion beta

8 Visualizacién de per- | 3 Barras apiladas, heatmaps, graficos de | RA4
files taxondmicos abundancia diferencial, phyloseq

9 Andlisis de biomarca- | 4 LEfSe, ANCOM-BC, DESeq2 para 16S, ran- | RA4
dores dom forest, curvas ROC

10 Co-ocurrencia y re- | 3 SparCC, SPIEC-EAS]I, igraph, visualizacién | RA4
des microbianas de redes de co-ocurrencia

1 PICRUSt2: prediccion | 4 PICRUSt2, inferencia de vias metabdlicas, | RA5
funcional KEGG/EC, visualizacion

12 Publicacién y repro- | 3 Notebooks reproducibles, GitHub, reportes | RA5
ducibilidad finales, repositorios de datos

Total 40
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METODOLOGIA

Enfoque pedagoégico

X Estudio de casos reales

X Aprendizaje activo con ejercicios practicos

Descripcion metodoldgica

El curso utiliza un enfoque de aprendizaje activo donde el participante ejecuta un pipeline completo
de analisis de 16S rRNA en cada sesion. Cada mddulo incluye: (1) exposicion tedrica de conceptos
clave (diversidad microbiana, ASVs vs OTUs, bases de datos taxondmicas), (2) demostracion en vivo
del pipeline DADA?2, y (3) practica supervisada con datasets reales. Se fomenta la discusién de casos y
la resolucion de problemas comunes en analisis de microbioma.

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

Participacion 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
Scripts de cédigo Scripts R completos comentados (pipeline

reproducible)

Datasets de practica

Datasets de ejemplo: 16S V4 (microbioma),
ITS2 (micobioma)

Lecturas complemen- | Bases de datos taxondmicas: SILVA 138, UNI-
tarias TE9.0

Lecturas complemen- | Guia de interpretacion de resultados

tarias
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Tipo Descripcion

Lecturas complemen- | Checklist de buenas practicas bioinforma-
tarias ticas

Lecturas complemen- | Certificado digital de participacién BioSeryl
tarias

BIBLIOGRAFIA DE REFERENCIA

No. Referencia bibliografica

1 Callahan, BJ. et al. (2016). DADA2: High-resolution sample inference from Illumina amplicon
data. Nature Methods, 13(7), 581-583.

2 Carding, S.R. (ed.) (2026). Best Practice in Microbiome Research. Springer.

3 Mitra, S. (ed.) (2023). Metagenomic Data Analysis. Springer (Methods in Molecular Biology,
2649).

4 Pevsner, J. (2015). Bioinformatics and Functional Genomics. 3ra ed. Wiley-Blackwell.
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INSTRUCTOR(ES) ASIGNADO(S)

Nombre

FOR-EDU-004

CONTENIDO PROGRAMATICO

Modulo 1 — Introduccion a datos de amplicones 16S (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

11

Regiones variables del gen 16S rRNA: V1-V9, regiones hipervariables y conservadas

12

Plataformas de secuenciacion para amplicones 16S: Illumina, PacBio, ONT

13

Formatos de datos: FASTQ, calidad, metadatos de muestras

14

Limpieza inicial y control de calidad de amplicones

Modulo 2 — QIIME?2: instalacion y entorno (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

21

Instalacién de QIIME2: entornos Conda y Docker

2.2

Artefactos qza/qzv: estructura y manipulacién

23

Primeros pasos en la interfaz QIIME2

2.4

Importacion de datos y validacion de metadatos

Modulo 3 — DADA?2: denoising y ASVs (4 horas)

Uni-
dad

Contenido

31

Algoritmo DADA2: modelo de error y correccion

32

Calidad por posicion y filtrado de secuencias

33

Inferencia de ASVs y fusion de lecturas

3.4

Eliminacién de quimeras y tabla de ASVs

Modulo 4 — Asignacion taxondmica (3 horas)

Uni- Contenido
dad
41 Bases de datos taxondmicas: SILVA, GTDB, RDP, UNITE
42 Clasificador naive Bayes: entrenamiento y parametros
4.3 Confidence thresholds y evaluacién de asignaciones
L Limitaciones por base de datos y sesgos taxonémicos
Fecha de emision: Enero 2026 7dell Elabord: Direccién General
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Médulo 5 — Arbol filogenético con SATé-enabled (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

5.1

Alineamiento MAFFT para secuencias de amplicones

5.2

FastTree: inferencia filogenética rapida

53

RAXML-NG: filogenia de maxima verosimilitud

5.4

Integracién de arbol filogenético en QIIME2

Modulo 6 — Diversidad alfa (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

6.1

Indices Shannon, Chaol, Faith PD: fundamentos y célculo

6.2

Curvas de rarefaccion: estandarizacién de profundidad

6.3

Comparacion de diversidad alfa entre grupos

6.4

Visualizacion e interpretacion de resultados

Modulo 7 — Diversidad beta (4 horas)

Uni-
dad

Contenido

71

UniFrac ponderado y no ponderado: célculo e interpretacién

72

PCoA y ordenamiento de comunidades

73

PERMANOVA: prueba de diferencias entre grupos

T4

Dispersion beta y homogeneidad de varianzas

Moddulo 8 — Visualizacion de perfiles taxonémicos (3 horas)

Uni-
dad

Contenido

81

Barras apiladas de abundancia taxonémica

8.2

Heatmaps de perfiles de abundancia

83

Gréficos de abundancia diferencial

8.4

Phyloseq: integracién y visualizacién en R

Modulo 9 — Andlisis de biomarcadores (4 horas)

Uni- Contenido
dad
9.1 LEfSe: identificacion de biomarcadores por LDA
9.2 ANCOM-BC: andlisis de composicion diferencial
9.3 DESeq?2 para datos 16S: consideraciones y limitaciones
Fecha de emisi6n: Enero 2026 8dell Elaboro: Direccién General
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Uni- Contenido
dad
9.4 Random forest y curvas ROC para clasificacion de muestras

Moddulo 10 — Co-ocurrencia y redes microbianas (3 horas)

Uni- Contenido

dad

101 SparCC: correlacién para datos composicionales
10.2 SPIEC-EASTI: inferencia de redes microbianas
10.3 igraph: construccion y analisis de redes

10.4 Visualizacién de redes de co-ocurrencia

Moddulo 11 — PICRUSt2: prediccion funcional (4 horas)

Uni- Contenido

dad

111 PICRUSt2: inferencia de perfiles funcionales desde 16S
11.2 Prediccion de vias metabdlicas KEGG

1.3 Asignacién EC y enriquecimiento de vias

11.4 Visualizacion e interpretacion de resultados funcionales

Modulo 12 — Publicacion y reproducibilidad (3 horas)

Uni- Contenido

dad

12.1 Notebooks reproducibles con Jupyter/RMarkdown
12.2 GitHub para versionado y colaboracién

12.3 Reportes finales y repositorios de datos

12.4 Estandares de publicacion en revistas de microbioma

CONTROL DE VERSIONES DEL CURRICULO

Version Fecha Cambios realizados Autor
1.0 Enero 2026 Version inicial Direccién General
APROBACION
Diseii6: Reviso: Aprobo:
Nombre: Nombre: Nombre:

Cargo: Director Departamento de | Cargo: Direccién General
Bioinformatica

Fecha: Enero 2026 Fecha: Enero 2026

Cargo: Direcciéon General

Fecha: Enero 2026
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Documento controlado. FOR-EDU-005 v1.0 — TC-BIO-02 — 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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