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Corso di Biologia e Genetica 10 CFU 
 

Principi di Biochimica  
- Basi fisico-chimiche dell’interazione tra macromolecole  
- La struttura degli acidi nucleici 
- La struttura delle proteine 
- La struttura delle membrane cellulari 
- Enzimi 
- Autoassemblaggio di strutture macromolecolari 
- Tecnologie proteomiche fondamentali 
 
Biologia molecolare  
- Duplicazione dell’informazione genetica 
- Trascrizione e processamento dell’RNA 
- Traduzione 
- Controllo e dinamica dell’espressione genica 
- Struttura ed evoluzione dei genomi eucariotici e procariotici 
- Principi tecnici per la caratterizzazione degli acidi nucleici 
- Tecniche di sequenziamento genomico 
 
Biologia cellulare 
- Struttura della cellula 
- Compartimenti subcellulari e traffico di macromolecole  
- Principi di microscopia 
 
Genetica 
- Analisi mendeliana 
- Teoria cromosomica dell’eredità: mitosi e meiosi 
- Mappatura genetica 
- Estensioni dell’analisi mendeliana 
- Caratteri non mendeliani 
- Mappatura genetica e mappatura fisica 
- Genetica di popolazione 
 

Complementi di probabilità, statistica e teoria dei network = 5 CFU  
 

- Principi di Probabilità e processi stocastici 
- Inferenza statistica  
- teoria dei test  
- Analisi di eventi rari 
- Analisi di dati biofisici 
- Studi di simulazione 
- Distribuzione estremale 
- Teoria dei network 
- Meccanica statistica 
- Uso di R  

 



 



 
Biostatistica = 5 CFU  
 
- Studi di associazione genetica 
- Analisi di QTL 
- Modellazione e analisi di studi longitudinali 
- Predizione di outcom clinico 
- Design e analisi di trial clinici 
- Analisi di sopravvivenza 

 
Database biologici: estrazione ed integrazione di informazioni=8 CFU 

 
- Introduzione a Perl 
- Overview storica 
- Database di sequenze nucleotidiche e aminoacidiche: RefSeq 
- Gene e Swissprot 
- Unigene  
- PubMed e OMIM 
- Database e browser genomici: Ensembl e UCSC 
- Database di espressione 
- Database di interazioni fisiche e funzionali 
- Generazione di networks a partire da database biologici 
- Problematiche relative alle Bio-banche 
- Esercitazioni di scaricamento e integrazione dati mediante Perl per ogni database 

analizzato.  
 
Analisi di sequenze = 6 CFU 

 
- Sistemi di scoring 
- Allineamento a coppie: algoritmo di programmazione dinamica globale e locale 
- Allineamento a coppie: algoritmi euristici 
- Assemblaggio di sequenze genomiche 
- Deep sequencing, assembòlaggio di sequenze genomiche di individui 
- Catene di Markov e modelli markoviani  
- Allineamenti a coppie mediante modelli markoviani 
- Allineamento multiplo 
- Profili markoviani 
- Analisi filogenetica: relazioni di ortologia e paralogia 
- Predizione genica mediante reti neurali e modelli markoviani 

 
Genomica funzionale = 8 CFU 

 
- Metodi per l’analisi su vasta scala dell’espressione genica  
- Deep sequencing ed espressione genica: nano-cage 
- Identificazione di geni differenzialmente espressi  
- Clustering di dati di espressione 
- Ontologie funzionali e caratterizzazione funzionale di cluster 
- Analisi dei promotori di geni coregolati 
- Analisi dei miRNA 
- CGH arrays e riarrangiamenti genomici 
- Interoperabilità tra dati ottenuti su diverse piattaforme: meta analisi 



Biologia dei sistemi = 10 CFU 
 

- Analisi ed integrazione di network biologici 
- Estrapolazione di dati ottenuti da diverse specie 
- Networks di regolazione genica  
- Analisi integrata di QTL ed espressione genica 
- Predizione di geni-malattia 
- Analisi di eventi di integrazione retrovirale  
- Modellizzazione di sistemi biologici 
- Evoluzione artificiale 
- Network dinamici 

 
Tirocinio e redazione della tesi finale = 8 CFU 
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Luigi Varesio Istituto Giannina Gaslini - Genova 
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