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1.- CURSO DE MICROARRAYS EN GENETICA MEDICA

Fecha: 8-—12 BE-MAYO-DE 2017 postpuesto 12-16 junio

Lugar: INGEMM

Objetivo del curso: Dirigido a personal médico y sanitario e investigadores en areas aplicadas en la
salud con el objeto de:

» |ntroduccién al uso de microarrays (de CGH y SNPs) en genética médica como herramienta
diagndéstica en el ambito prenatal y postnatal.

» |ntroduccion al manejo de bases de datos y programas de analisis.

» |ntroduccion ala clasificacion e interpretacion de CNVs (copy number variations).

®» Pautas parala elaboracion de un informe de microarrays en el ambito clinico.

Directores del Curso: Dres. Maria de los Angeles Mori, Maria Palomares, Pablo Lapunzina y

Julian Nevado

Contacto y Preinscripcion: jnevado@salud.madrid.org (hasta 1 Junio de 2017) con breve CV.

Modalidades: existen 2 modalidades de participacion en el curso: Médulo-1: curso tedrico-
practico (PLAZAS LIMITADAS; hasta 16 plazas); duraciéon: 4 dias completos:Médulo-2: curso
tedrico (andlisis; hasta 60 plazas); duracién: 2,5 dias. Se requiere aportar ordenador portétil.
Pendiente de acreditacion.

Nota: i) los alumnos que asistan al médulo-1 tendrén la posibilidad de aportar un ADN* de su eleccién para realizar el
estudio mediante arrayCGH (KaryoArray® 60K), analizar y obtener sus propios resultados. ii) la admisién en el curso se
realizara por estricta confirmacién de pago.iii)*minima cantidad requerida 2 microgramos de ADN a una concentracion
de 100 ng/microl (que seran enviados al INGEMM antes del inicio del curso).

Coste: Modulo completo tedrico-practico: 450 euros; Médulo tedrico (Andlisis): 350 euros.

Forma de Pago: Mediante trasferencia bancaria a favor de la FIBHULP (Fundacién para la
investigacion biomédica del hospital Universitario de la Paz) por el importe del médulo
seleccionado entre 2 y 8 de Junio de 2017. Se debe hacer constar el médulo seleccionado, asi
como el nombre del participante.

TEMARIO: Blogue 1: Introduccion del curso y de los microarrays: Técnicas de andlisis genético;
Sindromes de microdelecion/microduplicacion;¢Qué es un array de CGH y un array de SNPs?
Fundamento tedrico. Ventajas y limitaciones; Indicaciones principales de los arrays (Dl y MC
postnatal, prenatal); Consentimiento informado; Disefios comerciales y personalizados; Copy
Number Variants; Clasificacion e interpretacion. Validacién; Introduccion a las bases de datos
parainterpretacién de resultados (UCSC genome browser, DECIPHER, CLinGen).

Blogue 2: Analisis e interpretacion de datos de arrays de CGH y de SNPs: Softwares para el
analisis de arrays-CGH y de SNPs; Andlisis e interpretacion de casos postnatales; Analisis e
interpretacion de casos prenatales.; Andlisis e interpretacién de casos oncohematolégicos.;
Identificacion de mosaicos; Analisis e interpretacion de casos con LOH, UPD mediante arrays
de SNPs; Hallazgos incidentales. CNVs de susceptibilidad; Elaboracién del informe.

Personal docente: Dres. Maria de los Angeles Mori, Isabel Vallcorba, Maria Palomares, Julian
Nevado y Pablo Lapunzina.

Personal de préacticas: Carolina Pefia, Pilar Barruz y Héctor Gonzalez-Pecellin.
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