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Supercomputacion Castilla y Leon

Curso Analisis genomico en
plantas silvestres utilizando
RADSeq: de los datos en bruto al
archivo VCF

SCAYLE, enmarcado en el Proyecto DIGIS3 (DIGltalizacién Inteligente, Sostenible y coheSiva digital
concebido como un a Centro de Innovacién Digital - DIGIS3), organiza el Curso Andlisis genémico en
plantas silvestres utilizando RADSeq: de los datos en bruto al archivo VCF.

Direccion y coordinaciéon académica

Supercomputacién Castilla y Ledn (SCAYLE),Area de Formacién.

Objetivos

Este curso tiene como objetivo principal capacitar a los
participantes en el uso de herramientas bioinforméticas para el
procesamiento, andlisis y visualizacion de datos obtenidos
mediante la técnica RADSeq (Restriction site Associated DNA
Sequencing). A lo largo de cinco jornadas, se abordard desde la
introduccién al entorno de trabajo (Linux y R) y el uso del centro de
supercomputacion SCAYLE, hasta el preprocesamiento de datos,
la ejecucion del workflow completo en Stacks 2, y la interpretacién
de resultados poblacionales a partir de archivos VCF. El curso
combinaré sesiones tedricas y practicas intensivas que permitirdn a
los asistentes adquirir habilidades para aplicar flujos de trabajo
reproducibles en el anélisis de datos genémicos.

Destinatarios

El curso estd dirigido a investigadores interesados en estudios
gendmicos, a profesionales del sector de las Ciencias
Computacionales, Biologia y/o Biotecnologia relacionados con el
diagnodstico genético y a Alumnos Universitarios (titulaciones
técnicas del dmbito experimental y/o econémico) de posgrado y
técnicos de laboratorio interesados en el andlisis gendmico de
poblaciones naturales, con énfasis en plantas silvestres, y en
general, cualquier persona afin a la temética tanto en la dimension
de la investigacion, como de la innovacién y el desarrollo.

Numero de Plazas 20

Fecha
Del 29 de septiembre al 3 de octubre de 2025.

Duracion 36 horas
Lugar
Edificio CRAI-TIC, Campus de Vegazana, Universidad de Leén.

Horario

e Lunes a jueves de 09:00 a 14:00 y de 15:00 a 17:30 horas.
* Viernes de 08:30 a 14:30 horas.

Idioma Espafiol.

Importe matricula

Matricula de 225€. El coste completo del curso es de 450€, al que
se le ha aplicado un descuento del 50% gracias a la
Cofinanciacién al 50% de la Unién Europea y el Ministerio de
Industria, Comercio y Turismo y la Fundacién EOI del Gobierno de
Espafia, en el marco del Mecanismo de Recuperacién y Resiliencia
financiado por los fondos Next Generacién de la Unién Europea.
No obstante, los puntos de vista y las opiniones expresadas son
Unicamente los del autor o autores y no reflejan necesariamente
las de la Unién Europea, el Ministerio de Industria, Comercio y
Turismo o la Fundacién EOI. Ni la Unién Europea ni la autoridad
que concede la subvencidon pueden ser considerados
responsables de los mismos.

N° de cuenta: ES82 2103 4292 8600 3351 0978.

Tras la finalizacién del curso, SCAYLE ofrece acceso gratuito a
recursos HPC a los inscritos durante el mes siguiente a la
finalizacién del mismo, gracias a la financiacién del Proyecto
DIGIS3, vinculado a la cumplimentacion y firma de Ila
documentacién completa asociada a los test DMA (Digital Maturity
Assessment).

Inscripcion
www.scayle.es/formacion

El plazo de Inscripcidn finalizard una semana antes del comienzo
del curso.

Una vez realizada la inscripcidn, el alumno dispone de un plazo de
7 dias para realizar el ingreso de la cuota del curso y formalizar la
matricula, en caso contrario la reserva sera anulada.

La adjudicacién de las plazas serd por riguroso orden de
formalizacién de la matricula.

Profesorado

Cristina Esteban Blanco.
Postdoctoral Genomic and Bioinformatics Researcher, SCAYLE.

Juan Manuel Gorospe.
Dpto de Boténica de la Facultad de de Ciencias en Charles
University (Praga, Republica Checa).
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CONTENIDOS

29 de septiembre de 2025 - Introduccién al entorno y preparacion de datos. Cristina
Esteban Blanco.

Recepcién de Alumnos y Entrega de Documentacién.

Inauguracion del Curso.

09:00 Recepcién de participantes y entrega de documentacion.

09:00 - 09:30 Inauguracién del curso y presentacion de objetivos.

09:30 - 10:30 Introduccién al entorno Linux (comandos bésicos, estructura de ficheros).

11:00 - 11:30 Pausa.

11:30 - 13:30 Uso del Centro de Procesamiento de Datos de SCAYLE: acceso remoto, gestion de cuentas y colas de trabajo .
13:30 - 14:00 Introduccién a Ry primeros pasos en el andlisis de datos (sintaxis basica, importacién de tablas).

14:00 - 15:00 Pausa comida.

15:00 - 18:00 Précticas en Caléndula: combinacion de comandos Linux con scripts en R para visualizar datos de ejemplo .

30 de septiembre de 2025 - Preprocesamiento de datos RADseq. Juan Manuel Gorospe.
09:00 - 10:30 Fundamentos de datos RADseq: disefio experimental y formatos de archivo.

10:30 - 11:00 Pausa.

11:00 - 12:30 Preprocesamiento: demultiplexado, recorte de adaptadores y control de calidad con herramientas como FastQC y Trimmomatic.
12:30 - 14:00 Submuestreo de lecturas y estrategias para optimizar tiempo de cémputo.

14:00 - 15:00 Pausa comida.

15:00 - 18:00 Introduccién al flujo de trabajo principal en Stacks 2: ustacks, cstacks, sstacks y gstacks.

1 de octubre de 2025 - Workflow completo en Stacks 2. Juan Manuel Gorospe.
09:00 - 10:30 Flujos de trabajo en Stacks2 con y sin referencia: ref_map y denovo_map.

10:30 - 11:00 Pausa.

10:50 - 12:30 Ejecucion préctica del flujo de trabajo en Stacks2.

12:30 - 14:00 Optimizacién de pardmetros en Stacks2: pruebas de m, M y n para maximizar loci informativos.

14:00 - 15:00 Pausa comida.

15:00 - 18:00 Uso del médulo “populations” de Stacks2: célculo de estadisticas estdndar en genética de poblaciones y formatos de datos de
salida.
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2 de octubre de 2025 - Del archivo VCF a los analisis preliminares. Juan Manuel
Gorospe.

09:00 - 10:30 Introduccidn al formato VCF: estructura de registros y campos principales.

10:30 - 11:00 Pausa.

11:00 - 12:30 Célculo de estadisticas de calidad de datos (depth, MAF, missingness), visualizacién en Ry filtrado de variantes.
12:30 - 14:00 Generacién del archivo VCF final y otros formatos de datos (fasta, structure, PLINK, Genepop).

14:00 - 15:00 Pausa comida.

15:00 - 18:00 Andlisis preliminares: redes de NeighborNet (SplitsTree), SVDquartets y Structure.

3 de octubre de 2025 - Evaluacién de resultados y conclusiones. Juan Manuel Gorospe.
09:00 - 10:30 Calculo de estadisticas finales, PCAy clustering.

10:30 - 10:50 Pausa.

10:50 - 12:30 Interpretacion de resultados de Structure y SVDquartets: gréficos y extraccion de conclusiones.

12:30 - 13:00 Mesa redonda y discusion de casos de estudio en plantas silvestres.

13:00 - 13:15 Clausura del curso y entrega de certificados.
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