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RESUMEN

Introduccion a conceptos biologicos.
*Secuenciacion masiva (NGS)
*Marcadores Moleculares
*Aplicaciones NGS:

m Genotipado por secuenciacion (GBS)

m Metagendmica de suelos



Chromosome

Nucleotide
base pairs:

B Guanine
1 Cytosine
- Adenine
B Thymine
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GENOMA

Es la totalidad de la informacion genéetica que
posee un organismo O una especie. En
eucariotas comprende todo el ADN contenido
en el nucleo y en los organelos (mitocondria y
cloroplastos).




GENETICA

Parte de la biologia que estudia los genes y los mecanismos que
regulan la transmision de los caracteres hereditarios.

Estudio de genes especificos

GENOMICA

Una revolucion tecnologica cambio las escalas: Era genomica

12 anos atras: millones de clones generados (cientos de pb) en
anos de trabajo por billones de dolares.

HGP 13 anos, 3 millones de dolares , cientos de laboratorios
(2001)

Hoy: Billones de secuencias cortas (35 - 400 pb) generados en
una semana por cientos de dolares.




NUEVAS TECNOLOGIAS de SECUENCIACION
(Secuenciacion masiva NGS)
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SEQUENCING lumina
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NUEVAS TECNOLOGIAS de SECUENCIACION
(Secuenciacion masivaNGS)

GenBank and WGS Statistics
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ANTES de NGS DESPUES de NGS

www.biocomicals.com




Queesla
Bioinformatica

AGRICULTURA

BIOLOGIA

BIOINFORMATICA

ELECTRONICA

TECNOLOGIAS
INFORMACION
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DESAFIO

II;/chr;ejo de grandes cantidades de datos
ntrar el sentido bioldgico a los datos generados

Desarrollo de herramientas
Bases de datos biol6gicos
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Bioinformatica en Investigacion Biologica

Almacenamiento
Recuperacion
Analisis
Anotacion
Visualizacion de los resultados.
Comprension de los sistemas biologicos

Genomica
Transcriptémica
Protedmica
° Informacion metabolica



Herramientas Bioinformaticas

Genética comparativa

Similaridad entre genes de distintas especies, numero de genes, localizacion y orden.

Analisis de secuencia
Alineamientos de secuencias BLAST

Biologia Molecular
Diseno de primers, PCR in silico.

|dentificacion de marcadores moleculares
SSR, SNP, INDEL

Anotacion genomica
KEGG, Gene Ontology

Herramientas NGS

Ensamblado y mapeo de genomas
Ensamblado y mapeo de transcriptomas
Analisis metagenomicos
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Variantes entre genomas
Diferencias entre la secuencia de ADN de 2 individuos. MMM
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Estas diferencias pueden ser detectadas utilizando '

tecnicas quimicas y moleculares adecuadas.

Marcadores Moleculares

RFLP: Restriction Fragment Lenght Polymorphism
AFLP: Amplified Fragment Lenght Polymirphism
SSR: Simple Sequences Repeat

SNP: Single Nucleotide Polymorphism
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Basados en polimorfismos en la secuencia
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A Robust, Simple Genotyping-by-Sequencing (GBS)
Approach for High Diversity Species
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Sharon E. Mitchell'*
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Método NGS para el desarrollo de marcadores moleculares a lo largo de
todo el genoma y el genotipado usando enzimas de restriccion para
reducir la complejidad de los genomas en estudio




' Poblacion de mapeo ‘

665 lineas avanzadas (indicas y japonicas)
Programa de Mejoramiento de Arroz
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Proyecto INIA

“Identificacion de microorganismos y genes
asociados a la fitodisponibilidad del fosforo”

Doctorado en Ciencias Agrarias: “Estudio de la
diversidad genética y funcional de las comunidades
microbianas de suelos uruguayos con respecto a la

fitodisponibilidad de fosforo.”
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Metagenomica

El estudio del conjunto de los genomas de
un determinado entorno, directamente a
partir de muestras de ese ambiente, sin

necesidad de aislar y cultivar esas especies.

o Puede dar nocion de la riqueza vy

distribucion de las comunidades

microbianas.

o Capacidad y funciones metabdlicas.
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Metagenomica
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Anammox
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Diversidad Estructural

Seleccion y recoleccion de muestras de suelo

Obtencion de ADN metagenomico

ADN Total metagenémico
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