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1- Título del Curso de posgrado: 
 

CARACTERIZACIÓN MOLECULAR DE RECURSOS FITOGENÉTICOS 
 

2- Unidades de Créditos Académicos (UCAs) que otorga: 3 UCAs 

3- Número de inscriptos admisibles o cupo: mínimo 5 – máximo 20. 

4- Docente responsable: Dr. Pablo A. Tomas 

5- Docentes del curso: 

Dr. Pablo A. Tomas (FCA-UNL) 
Dra. Lorena Armando (UNS) 
Dr. Antonio Garayalde (UNS) 
Dra. Nora Uberti Manassero (FCA-UNL; CONICET) 
Dr. Damián Castro (FCA–UNL; CONICET) 
Dra. Ma. Sol Renna (ICIVET– CONICET – UNL) 
Dra. Natalia Velázquez (ICIVET– CONICET – UNL) 

 
6- Dirigido a: Ingenieros Agrónomos, Biólogos y Profesionales de carreras afines, tanto de la 

actividad pública como privada, orientados al trabajo en recursos genéticos vegetales. 

 

7- Justificación: 

Las colecciones de especies nativas buscan promover su conservación y accesibilidad para 
un eventual aprovechamiento de sus potencialidades económicas. La caracterización de las 
colecciones involucra tanto ciencias básicas como aplicadas, incluyendo en la actualidad el 
empleo de técnicas de instrumentales y de laboratorio que permiten determinaciones a nivel 
molecular, siendo muy utilizados aquellos abordajes basados en estudios a nivel de ADN. 
Estos enfoques complementan las descripciones morfológicas clásicas y permiten un análisis 
más exhaustivo de la variabilidad conservada, potenciando su utilidad futura como recurso 
genético. 

 

8- Objetivos 
 

 Conocer la potencialidad y el uso de técnicas de análisis genético y bioquímico para la 
caracterización de colecciones de recursos fitogenéticos.

 Identificar, analizar y proyectar los principales abordajes en análisis de laboratorio e 
instrumental de programas de conservación de recursos fitogenéticos.

 

9- Programa clases teóricas: 
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1. CARACTERIZACIÓN MEDIANTE MARCADORES MOLECULARES: Objetivos e 
importancia en estudios básicos y aplicados – Tipos de marcadores, ventajas y desventajas 
para la caracterización – Toma de muestras, procesamiento y conservación – Equipamiento 
y recursos necesarios– Aplicaciones en colecciones vegetales – Técnicas – toma de 
muestras. 

2. ANÁLISIS DE DATOS MOLECULARES: Registro de los datos de marcadores – 

Procesamiento de la información – Tipos de análisis de la variabilidad en la colección – 
Incorporación de la información en la descripción del acceso – Complementación con 
información fenotípica y de ambiental o de procedencia – Herramientas informáticas. 

3. ABORDAJE A PARTIR DE SECUENCIAS DE ADN: Marcadores funcionales –Introducción 

a secuenciación de nueva generación (NGS) – Utilización de información disponibles en 
banco de secuencias – SNPs – Estudios en colecciones vegetales. 

4. CARACTERIZACIÓN CITOGENÉTICA: Importancia y objetivos para el estudio mediante 
citogenética clásica – Análisis de cariotipo, bandeo y meiosis – Nociones de citogenética 
molecular: hibridación in situ fluorescente y genómica – Aportes a la caracterización de los 
recursos genéticos vegetales. 

5. SEMINARIOS: Caracterización de germoplasma de girasol y Panicum coloratum (Dra. 

Armando); Estudios en Frutales nativos (Dr. Castro); Citometría de flujo (Dra. Renna – Dra. 
Velázquez); Análisis de expresión en genes de interés (Dra. Uberti Manassero). 

 

10- Programa clases prácticas: 

 
 Práctico extracción de ADN y cuantificación. Electroforesis.

 Práctico: PCR y enzimas de restricción.

 Práctico: electroforesis con marcadores basador en PCR – registro de datos.

 
11- Duración del curso: 5 días  

 
12- Número de horas teóricas: 30 hs (incluye seminarios externos) 

 
13- Número de horas prácticas y seminarios internos: 15 hs 

 
14- Sistema de evaluación: Los alumnos deberán elaborar un informe escrito donde 

desarrollarán un proyecto de caracterización en base a los aspectos teórico-prácticos 
brindados en el curso, en base a la temática correspondiente al plan de tesis o actividad 
profesional. Este informe deberá ser conciso (hasta 5 páginas de letra Arial 12 con 
interlineado doble) y deberá ser entregado en plazo no mayor de un mes luego de finalizado 
el curso para su evaluación, posterior devolución y calificación por parte de los docentes del 
curso. 
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Lugar de realización: Facultad de Ciencias Agrarias - Universidad Nacional del Litoral - Kreder 

2805 – (3080) Esperanza, Santa Fe, Argentina. Tel./Fax: 03496-420639 
Email: facagra@fca.unl.edu.ar 

Para consultas: Pablo Tomas patomas@fca.unl.edu.ar 
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