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Modalidad 

El curso se desarrollará en modalidad virtual y comprenderá 5 encuentros sincrónicos de hasta 2 
horas cada uno, complementados con actividades prácticas asincrónicas. Las clases abordarán los 
fundamentos de las principales tecnologías ómicas, su aplicación a la genética y el mejoramiento 
vegetal, y las estrategias de análisis de grandes conjuntos de datos. Se incluirán herramientas de 
análisis multivariado, como ACP y AFM, así como aproximaciones de aprendizaje automático e 
inteligencia artificial. Las actividades prácticas estarán orientadas al uso de bases de datos y 
recursos bioinformáticos, al análisis e interpretación de resultados y a la resolución de casos 
aplicados. 
 
 
Encuentro 1. Genómica vegetal y variación genética  
 
Docentes: Dres. Daniela Liebsch y Gustavo Rodríguez 
 
Contenidos teóricos: Organización y características de los genomas vegetales. 
Tecnologías de secuenciación. Ensamblado y anotación de genomas. Identificación de SNP, InDel 
y variantes estructurales. Genotipado de alta densidad. Conceptos básicos de diversidad genética, 
QTL y GWAS. Principales bases de datos genómicas vegetales. 
 
Actividad práctica asincrónica (carga horaria: 2.5 h) 

Exploración de una región genómica en bases de datos públicas. Identificación de genes, variantes 
y anotaciones funcionales asociadas a un carácter de interés. 
 
 
Encuentro 2. Transcriptómica y expresión génica 
 
Docentes: Dres. Paolo Cacchiarelli y Nicolas Defarge 
 
Contenidos teóricos: Fundamentos y diseño experimental de RNA-seq. Control de calidad y 
procesamiento de datos. Cuantificación y normalización de expresión génica. Expresión 
diferencial. PCA, clustering y visualización. Análisis funcional y enriquecimiento.  
Identificación de genes candidatos. 
 
Actividad práctica asincrónica (carga horaria: 2.5 h) 

Interpretación de un conjunto de resultados de RNA-seq: PCA, heatmap, volcano plot y análisis 
funcional de genes diferencialmente expresados. 
 
 
Encuentro 3. Proteómica  
 
Docentes: Dres. Tatiana Vega y Javier Pereira da Costa 
Contenidos teóricos: Principios generales de proteómica. Espectrometría de masas. Proteómica 
dirigida y no dirigida. Identificación y cuantificación de proteínas. Procesamiento y normalización 
de datos. Análisis multivariado. Aplicaciones. 
 



Actividad práctica asincrónica (carga horaria: 2.5 h) 

Análisis e interpretación de un conjunto simplificado de datos proteómicos o metabolómicos 
mediante PCA, agrupamiento e identificación de variables discriminantes. 
 
 
Encuentro 4. Análisis de grandes bases de datos biológicos 
 
Docente: Dr. Guillermo R. Pratta 
 
Contenidos teóricos: Características de los datos ómicos de alta dimensionalidad. Preparación, 
depuración, transformación, estandarización y normalización de datos. Análisis exploratorio y 
relaciones entre variables. Análisis de Componentes Principales (ACP/PCA). Análisis de 
conglomerados. Análisis Factorial Múltiple (AFM/MFA). Integración de grupos de variables. 
Visualización e interpretación biológica de resultados multivariados. 
 
Actividad práctica asincrónica (carga horaria: 2.5 h) 

Análisis exploratorio de una base de datos vegetal mediante ACP, clustering y AFM. 
Interpretación de individuos, variables, contribuciones y relaciones entre distintos bloques de 
información. 
 
 
Encuentro 5. Machine learning aplicado a genética y mejoramiento vegetal  
 
Docentes: Dres. Dana Vazquez y Flavio Spetale 
 
Contenidos teóricos: Conceptos básicos de aprendizaje automático. Aprendizaje supervisado en 
Clasificación y Regresión. Árboles de decisión, Máquinas de Vectores Soporte, Random Forest y 
XGBoost. Entrenamiento, validación (ajuste de hiperparámetros) y evaluación de modelos 
(rendimiento). Métricas de evaluación. Sobreajuste, generalización e interpretación de la 
importancia de variables. Aplicaciones a la predicción de fenotipos y clasificación de genotipos. 
 
Actividad práctica asincrónica (carga horaria: 2.5 h) 

Aplicación e interpretación de un modelo sencillo de clasificación o regresión para predecir un 
carácter vegetal a partir de variables genómicas, ómicas o fenotípicas. 
 
 
Evaluación final integradora (carga horaria: 7.5 h) 
 
Cada estudiante deberá elaborar una propuesta breve de aplicación de los contenidos del curso a 
su objeto de estudio actual, ya sea una tesis de grado o posgrado, una ayudantía de investigación 
o una línea de trabajo en la que participe. La propuesta deberá plantear una pregunta o problema 
biológico concreto e integrar al menos dos tipos de datos o enfoques abordados durante el curso 
(genómicos, transcriptómicos, proteómicos, fenotípicos, análisis multivariado o machine 
learning), justificando su elección. Se deberá describir brevemente el material de estudio, los datos 
a utilizar o generar, la estrategia de análisis propuesta y los resultados esperados, destacando de 



qué manera esta aproximación podría aportar a la comprensión del problema y/o al mejoramiento 
vegetal. 
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