CURSO DE POSGRADO

OMICAS Y ANALISIS/ DE GRANDES BASES DE DATOS EN VEGETALES
APLICADOS A LA GENETICA Y AL MEJORAMIENTO

Encuentros sincrénicos: Miércoles 11, 18, 25 de noviembre y 2 y 9 de diciembre
Horario: 16 a 18h

Cupo: 35 alumnos.

Carga horaria: 30 h

Gratuito para socios SAG.
Para no socios se cobra una matricula de $120.000 (ciento veinte mil pesos).
Los miembros RIABIA-pro tendran un descuento de 25% ($90.000).

CUERPO DOCENTE
Dr. Guillermo Pratta — Instituto de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR,

CONICET-UNR), Catedra de Genética, Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de
Rosario.

Dr. Javier Pereira da Costa — Instituto de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario
(IICAR, CONICET-UNR), Catedra de Genética, Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad
Nacional de Rosario.

Dr. Flavio Spetale — Centro Internacional Franco Argentino de Ciencias de la Informacién y de
Sistemas (CIFASIS, CONICET-UNR), Universidad Nacional de Rosario.

Dra. Tatiana Vega — Instituto de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR,
CONICET-UNR), Facultad de Ciencias Bioquimicas y Farmacéuticas, Universidad Nacional de
Rosario.

Dr. Paolo Cacchiarelli — Instituto de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR,
CONICET-UNR), Catedra de Fitopatologia, Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional
de Rosario.

Dra. Dana Vazquez — Instituto de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR,
CONICET-UNR), Catedra de Genética, Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de
Rosario.

Dr. Nicolas Defarge — Instituto de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR,
CONICET-UNR)

Dra. Daniela Liebsch — Instituto de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR,
CONICET-UNR).

Dr. Gustavo Rodriguez — Instituto de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR,
CONICET-UNR), Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de Rosario.


https://www.iicar-conicet.gob.ar/grupos-de-investigacion__trashed/genetica-y-mejoramiento-de-tomate/?utm_source=chatgpt.com
https://bicyt.conicet.gov.ar/fichas/p/tatiana-alejandra-vega?utm_source=chatgpt.com
https://www.iicar-conicet.gob.ar/miembros/?utm_source=chatgpt.com

Modalidad

El curso se desarrollard en modalidad virtual y comprenderd 5 encuentros sincrénicos de hasta 2
horas cada uno, complementados con actividades practicas asincrénicas. Las clases abordaran los
fundamentos de las principales tecnologias dmicas, su aplicacién a la genética y el mejoramiento
vegetal, y las estrategias de andlisis de grandes conjuntos de datos. Se incluirdn herramientas de
andlisis multivariado, como ACP y AFM, asi como aproximaciones de aprendizaje automatico e
inteligencia artificial. Las actividades précticas estardn orientadas al uso de bases de datos y
recursos bioinformadticos, al andlisis e interpretacion de resultados y a la resolucién de casos
aplicados.

Encuentro 1. Genémica vegetal y variacion genética
Docentes: Dres. Daniela Liebsch y Gustavo Rodriguez

Contenidos tedricos: Organizacion y caracteristicas de los genomas vegetales.

Tecnologias de secuenciacion. Ensamblado y anotacion de genomas. Identificacion de SNP, InDel
y variantes estructurales. Genotipado de alta densidad. Conceptos basicos de diversidad genética,
QTL y GWAS. Principales bases de datos gendmicas vegetales.

Actividad prdctica asincronica (carga horaria: 2.5 h)
Exploracién de una regién genémica en bases de datos publicas. Identificacion de genes, variantes
y anotaciones funcionales asociadas a un caracter de interés.

Encuentro 2. Transcriptomica y expresion génica
Docentes: Dres. Paolo Cacchiarelli y Nicolas Defarge

Contenidos tedricos: Fundamentos y disefio experimental de RNA-seq. Control de calidad y
procesamiento de datos. Cuantificacion y normalizacion de expresion génica. Expresion
diferencial. PCA, clustering y visualizacién. Andlisis funcional y enriquecimiento.

Identificacion de genes candidatos.

Actividad prdctica asincronica (carga horaria: 2.5 h)
Interpretacion de un conjunto de resultados de RNA-seq: PCA, heatmap, volcano plot y anélisis
funcional de genes diferencialmente expresados.

Encuentro 3. Proteomica

Docentes: Dres. Tatiana Vega y Javier Pereira da Costa

Contenidos tedricos: Principios generales de protedmica. Espectrometria de masas. Protedmica
dirigida y no dirigida. Identificacién y cuantificacion de proteinas. Procesamiento y normalizacion
de datos. Andlisis multivariado. Aplicaciones.



Actividad prdctica asincronica (carga horaria: 2.5 h)
Andlisis e interpretacion de un conjunto simplificado de datos proteémicos o metabolémicos
mediante PCA, agrupamiento e identificacion de variables discriminantes.

Encuentro 4. Analisis de grandes bases de datos biolégicos
Docente: Dr. Guillermo R. Pratta

Contenidos tedricos: Caracteristicas de los datos émicos de alta dimensionalidad. Preparacion,
depuracioén, transformacion, estandarizacién y normalizaciéon de datos. Andlisis exploratorio y
relaciones entre variables. Andlisis de Componentes Principales (ACP/PCA). Analisis de
conglomerados. Andlisis Factorial Multiple (AFM/MFA). Integraciéon de grupos de variables.
Visualizacion e interpretacion biolégica de resultados multivariados.

Actividad prdctica asincronica (carga horaria: 2.5 h)

Andlisis exploratorio de una base de datos vegetal mediante ACP, clustering y AFM.
Interpretacion de individuos, variables, contribuciones y relaciones entre distintos bloques de
informacion.

Encuentro 5. Machine learning aplicado a genética y mejoramiento vegetal
Docentes: Dres. Dana Vazquez y Flavio Spetale

Contenidos tedricos: Conceptos bésicos de aprendizaje automatico. Aprendizaje supervisado en
Clasificacién y Regresion. Arboles de decisién, Maquinas de Vectores Soporte, Random Forest y
XGBoost. Entrenamiento, validacion (ajuste de hiperpardmetros) y evaluacion de modelos
(rendimiento). Métricas de evaluacién. Sobreajuste, generalizaciéon e interpretacion de la
importancia de variables. Aplicaciones a la prediccion de fenotipos y clasificacion de genotipos.

Actividad prdctica asincronica (carga horaria: 2.5 h)
Aplicacion e interpretacion de un modelo sencillo de clasificacién o regresion para predecir un
caricter vegetal a partir de variables gendmicas, 6micas o fenotipicas.

Evaluacion final integradora (carga horaria: 7.5 h)

Cada estudiante debera elaborar una propuesta breve de aplicacion de los contenidos del curso a
su objeto de estudio actual, ya sea una tesis de grado o posgrado, una ayudantia de investigacion
o una linea de trabajo en la que participe. La propuesta deberd plantear una pregunta o problema
bioldgico concreto e integrar al menos dos tipos de datos o enfoques abordados durante el curso
(genémicos, transcriptémicos, protedmicos, fenotipicos, andlisis multivariado o machine
learning), justificando su eleccion. Se debera describir brevemente el material de estudio, los datos
a utilizar o generar, la estrategia de andlisis propuesta y los resultados esperados, destacando de



qué manera esta aproximacion podria aportar a la comprension del problema y/o al mejoramiento
vegetal.
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