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VISTO:

La nota presentada por la Direccién del Departamento de Ecologia, Genéticay
Evolucion, mediante la cual elevalainformacion del curso de posgrado GWAS para €l
Estudio de Car acteres Comple os en Plantas: de las Asociaciones a la Funcion para
el afio 2026,

CONSIDERANDO:

lo actuado por la Comision de Doctorado,

lo actuado por la Comision de Presupuesto y Administracion,

lo actuado por este Cuerpo en la sesion realizada el dia 10 de noviembre de 2025,

en uso de las atribuciones que le confiere el Articulo 113° del Estatuto Universitario,



EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD
DE CIENCIASEXACTASY NATURALES

RESUELVE:

ARTICULO 1° Aprobar € nuevo curso de posgrado GWAS para e Estudio de
Caracteres Complegos en Plantas. de las Asociaciones ala Funcion de 54 horasy 1
semana de duracion, que sera dictado por los Dres. Verdnica V. Lia, Corina Fusari y
Matias Dominguez, con la colaboracién de los Dres. James B. Holland, Norma Paniego,
CarlaFilippi, Monica Fass y Guadalupe Dominguez y €l Mg. Julio Di Rienzo.

ARTICULO 2°: Aprobar el programadel curso de posgrado GWAS para el Estudio
de Caracteres Complejos en Plantas. de las Asociaciones ala Funcion gue como
anexo forma parte de la presente Resolucion, para su dictado en el invierno de 2026.

ARTICUL O 3°: Aprobar un puntaje maximo de dos (2) puntos parala Carrera de
Doctorado.

ARTICUL O 4°: Establecer un arancel de CATEGORIA MEDIA, estableciendo que
dicho arancel estara sujeto alos descuentos 'y exenciones estipulados mediante la
Resolucion CD N.° 1072/19. Disponer que los fondos recaudados ingresen en la cuenta
presupuestaria habilitada paratal fin, y sean utilizados de acuerdo ala Resolucion 072/0.

ARTICUL O 5°: Disponer que, de no mediar modificaciones en e programa, la carga
horariay el arancel, el presente Curso de Posgrado tendré una vigencia de cinco (5) afios
apartir de lafecha de la presente Resolucién.

ARTICUL O 6° Comuniquese atodos |os Departamentos Docentes, ala Direccion de
Estudiantes y Graduados, ala Direccién de Movimiento de Fondos, ala Direccion de
Presupuesto y Contabilidad, ala Bibliotecade la FCEyN y ala Secretaria de Posgrado
con copiadel programaincluida. Cumplido, pase a ECOLOGIA#FCEN vy resérvese.



ANEXO

GWAS para el Estudio de Caracteres Complegjos en Plantas. de las Asociaciones a
la Funcion

PROGRAMA

OBJETIVOS

El curso tiene como objetivo brindar alos participantes unavision integral de los
fundamentos 'y aplicaciones del mapeo por asociacion (GWAS) en plantas, enfatizando
su utilidad para comprender la base genética de caracteres complejosy explorar la
diversidad natural. A lo largo de la capacitacién se abordaran |os principios

metodol 6gicos y analiticos necesarios para disefiar experimentos robustos, interpretar
resultadosy aplicar este enfoque en distintos contextos, desde estudios béasicos de
biologia vegetal hasta proyectos orientados a la conservacion, la adaptacién a ambiente
y el mejoramiento de especies de interés econdmico y social. Mediante laintegracién de
clasestedricasy actividades précticas, e curso busca capacitar alos participantes en €
uso estratégico de GWAS paraimpulsar lainvestigacion y lainnovacion en el campo de
la gendémica de plantas.

PROGRAMA ANALITICO

El programa propuesto esta disefiado paraintroducir alos participantes en los conceptos
y técnicas clave en el campo del mapeo por asociacion. Esto incluir& 1) disefio
experimental, 2) seleccion del/los caracteres fenotipicos y de la poblacién de mapeo por
asociacion, 3) caracterizacion de la poblacién en términos de fenotipo, genotipo,
estructura poblacional y relaciones de parentesco; 4) pruebas de asociacion; 5)
interpretacion de los resultados; y 6) validacion funcional y sus aplicaciones.

Contenidos tedricos:

Poblaciones de mapeo. Poblaciones biparentales y de mapeo por asociacion.
Caracteristicas, ventgjas y desventajas. Seleccion de la poblacion. Construccion de una
poblacién de mapeo. Otros tipos de poblaciones: NAM y MAGIC.

Fenotipado. Disefio experimental en estudios de mapeo en cultivos. Seleccién de
caracteres y enfoques estadisticos para el modelado de variables. Transformacion de
variables. ¢BLUPs 0 BLUES? Nuevas estrategias de fenotipado de alto rendimiento:
plataf ormas automatizadas y drones.



Genotipado. Métodos de genotipado de nueva generacion. Curado de datos e
imputacion: datos faltantes, frecuencia alélica minima (MAF), prueba de equilibrio de
Hardy-Weinberg, andlisis de desequilibrio de ligamiento (LD). Anotacion de variantes.

Asociaciones fenotipo-genotipo. Andlisis de estructura poblacional y parentesco.
Modelos de asociacion (naive, Q, K, Q+K). Enfoques de locus Unico vs. multilocus.
M étodos de correccion por comparaciones multiples. Efectos alélicos.

Interpretacion y validacion de resultados. De SNPs asociados a seleccion de genes
candidatos.

Priorizacion de SNPs: colocalizacién, anotacion funcional, integracion del andlisis de
LD con datos de secuenciacion para sustentar la seleccion de genes candidatos. Meta-
andlisisde QTL. Validacion de genes candidatos: genéticareversay analisis funcional.

ACTIVIDADES PRACTICAS PROPUESTAS

» Trabgo Préactico 1. Fenotipado. Disefio experimental y modelado de caracteres
con datos reales. Estudios de caso. Sesion practica utilizando R.

» Trabajo Préactico 2. Genotipado Parte 1. Tipos de matrices de datos, calculo de la
frecuenciaalélicaminima (MAF), andlisisde diversidad y andlisisde
agrupamiento. Anotacion de variantes. Sesion préctica utilizando R.

» Trabajo Practico 3. Genotipado Parte 2. Estimacion de desequilibrio de
ligamiento. Visualizacion de haplotipos. |dentificacién de SNPs representativos
(tag SNPs). Sesiéon préactica utilizando R y Linux.

» Trabajo Préactico 4. Asociaciones fenotipo-genotipo Parte 1. Andlisis de estructura
poblacional y relaciones de parentesco. Aplicacion de métodos frecuentistas y
Bayesianos. Comparacion de aproximaciones. Andlisis de casos reales. Ajustey
evaluacion de model os de asociacion. Sesion préctica utilizando R y otras
herramientas de software.

» Trabajo Practico 5. Asociaciones fenotipo-genotipo Parte 2. Ajuste y evaluacion
de model os de asociacion (continuacion). Analisis de resultados y visualizacion.
Graficos Manhattan y Q-Q Plots. Correccion por comparaciones multiples.
Comparacion de resultados con diferentes umbrales. Sesion préctica utilizando R
y otras herramientas de software.

» Trabajo Préactico 6. Seminarios. Discusion de casos de estudios. Presentacion de
gjemplos précticos y experiencias en enfoques de mapeo por asociacion.
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