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Optimización Multiescala In-silico de Cultivos Agrícolas Sostenibles
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Cuantificación de la respuesta a estrés en plantas
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Estrés 
Biótico

● Calor/Frío
● Sequía/Inundación
● Salinidad
● Aluminio

● Patógenos
● Insectos
● Herbívoros

Gen A         Gen B         Gen C        Gen D

control

estrés

Datos morfológicos
● Altura de la planta
● Grosor ramas primarias/secundarias
● Número de ramas primarias/secundarias
● Longitud raíces

Concentración de iones
● Na+, K+
● Al3+, Ca2+, Mg2+

Transcriptómica Fenómica

Respuesta
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Red de co-expresión diferencial
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nodos = genes
arcos = correlaciones



Inferencia de correlaciones no-cero
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Inferencia de correlaciones no-cero

LFC
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Test correlaciones parciales

Selección de covarianza

Regresión basada en vecinos
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Detección de módulos con superposición
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Los módulos de genes co-expresados tienden a 
superponerse debido a los múltiples dominios 
regulatorios de los que puede hacer parte un gen.

Pleiotropía es el fenómeno de un solo gen 
controlando o influenciando múltiples (y 
posiblemente no relacionados) rasgos fenotípicos.

Clustering



Detección de módulos con superposición
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Hierarchical Link Clustering (HLC) ANGEL

OLPEgo menos ego

Neural Overlapping Community Detection (NOCD)

Convolutional layer

Batch normalization

ReLU

Dropout
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Enriquecimiento de módulos
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Enriquecimiento de módulos
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Genes de la red

Genes del 
módulo

Genes con la 
anotación GO

c a b

d

Para cada módulo evaluar:

Test de Fisher:

H0: El módulo es una muestra aleatoria de la red.
H1:  El módulo tiene más genes anotados con el término 
GO que el esperado por azar.



Enriquecimiento de módulos
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|V| = 3,757
|E| = 246,360



Selección de módulos relevantes respecto a un rasgo fenómico

14

experimentos

ra
sg

os

ex
pe

rim
en

to
s

módulos

Eigengen
(1er Componente 

Principal)

LASSO



Resumen de la metodología
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Construcción de la red

Detección de módulos con 
superposición

Relacionar módulos con 
rasgos fenotípicos

Ingreso, limpieza y 
pre-procesamiento 

de datos

WGCNA

Separar datos 
control y estrés

Calcular LFC

Hierarchical Link 
Clustering (HLC)



Trabajo publicado
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Caso de estudio en arroz (Oryza sativa) bajo estrés salino
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genes reportados anteriormente por otros autores 
como relevantes en la respuesta a estrés salino



¿Preguntas?
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Muchas gracias!!


