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Mejoramiento	in-silico de	cultivos	a	partir	de	la	
caracterización	ómica multi-escala

Resultados	– annotación	de	genes
Red de co-expresión (Pearson)
Número de genes (nodos): 19795
Número de arcos: 553125
Genes anotados: 10743 



Mejoramiento	in-silico de	cultivos	a	partir	de	la	
caracterización	ómica multi-escala

Resultados	– respuesta	a	estrés
Respuesta a estrés salino:
Genes: 71

Miguel Romero
Aplicación: Identificación de funciones biológicas a través de 
características topológicas de redes de co-expresión génica
• Balance de clases de datos
• Validación cruzada
• Árboles impulsados por gradiente 

Nicolás López 
Aplicación: Generación de redes de co-expresión basadas en 
métricas alternativas
• Evaluación de métricas alternativas (Pearson)
• Bi-weighted correlation
• Distance correlation
• Mutual information content
• Mutual Rank

Camila Riccio
Aplicación: Identificación de rasgos fenotípicos
• Respuesta al estrés salino
• Técnicas de mínimo cuadrado ordinario (LASSO) 


