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RESUMEN

Los métodos de secuenciacion gendmica estan en constante evolucion y los mismos son de gran aplicacion, en diversos campos y organismos.
La secuenciacion de nueva generacion permite la secuenciacion simultanea millones de fragmentos de ADN, la misma ha sido implementada en
el IICS-UNA en el afio 2022 para la secuenciacion de SARS-CoV-2, en proceso de implementacion de la secuenciacion de otros virus. Como
cualquier nueva tecnologia, se encuentra en constante evolucion, nuevas aplicaciones contindan siendo desarrolladas y son necesarias técnicas
de andlisis de la informacion que es generada. La rapida generacion de enormes cantidades de datos de secuencias presenta un gran desafio
para la integracion, analisis e interpretacion de datos, que es manejada la Bioinformatica. Paraguay no cuenta con muchos grupos de investigacion
gue utilicen andlisis bioinformaticos complejos en esta area. Por ello, se propuso la realizacion de esta capacitacion con la Dra. Marta Giovanetti,
profesional con gran experiencia y produccion cientifica en el area. La metodologia de capacitacion llevada a cabo fueron clases teoricas y
practicas personalizadas, llevadas a cabos con secuencias obtenidas por el ICS-UNA. Los objetivos propuestos fueron logrados exitosamentej
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OBJETIVO

4 )
Adquirir capacitacion teodrica y practica

en inferencia filogenética, prueba de
hipotesis evolutivas aplicadas a
virologia y epidemiologia molecular

APORTES DE LA INVESTIGACION

1. Conocimiento de los conceptos tedricos y
practicos relacionados a inferencia filogenética

2. Capacitacion tedrico-practica sobre pruebas
de hipotesis evolutivas

3. Entrenamiento en analisis de datos de Next

Generation  Sequencing de virus Yy
metagenomica
4.  Establecimiento de  cooperaciones

cientificas entre las instituciones involucradas
en el entrenamiento, con miras a futuros
proyectos y colaboraciones

5. Publicacion/es cientificas en conjunto a corto
y mediano plazo

Tutor:
Dra. Marta Giovanetti,
PhD.

Institucion: Campus Bio
Medico  University  of
Rome - Italia

ACTIVIDADES REALIZADAS

1) Fundamentos basicos para la Construccion de DataSets
2) Descarga de programas Bioinformaticos a ser utilizados en
Ubuntu

3) Construccion de DataSet, Sub-DataSets por variante de
preocupacion (VOC) y con secuencias de referencias
descargadas del GISAID

4)  Asignacion de Linajes a través de Pagolin

5) Utilizacion de Genome Detective para obtencion de datos
de Cobertura y Longitud y andlisis de calidad de las secuencias
6) Elaboracion de un Mini Review en colaboracion

7) Alineamiento de secuencias a través de Mafft y ViraIMSA
8) Edicion manual de DataSet y Sub DataSets

9) Presentacion del Seminario "Training in bioinformatic
applied to virology and molecular epidemiology” para
estudiantes de PhD del Research Units of Food Science and
Nutrition de la UCMB

10) Clase magistral de Construccion de arboles ML en IqTree
11) Construccion de éarboles ML en IgqTree en DataSet
completo y por VOC, y con secuencias de referencia

12) Clases teoricas y practicas de Construccion de Arboles
Temporales por TreeTime

13) Elaboracion de graficos: Cobertura vs Ct por Linaje, Linajes
por mes, y de visualizacion de arboles temporales por region en
Rstudio

14) Clase teorica y practica de evaluacion de sefial temporal a
través de Tempest

15) Utilizacién de Genome Detective para analisis de datos de
NextGeneration Sequencing de virus y metagendémica

16) Clase tedrica de protocolos de ensamble de secuencias
obtenidas
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CONCLUSION

El principal resultado de esta estancia es la capacitacion tedrica
y practica en el uso de herramientas bioinformaticas, esto es de
gran relevancia ya que la bioinforméatica es esencial para
gestion de datos en la biologia, en la medicina moderna y con
gran utilidad en la salud publica y su importancia para la toma
de decisiones.

Esto andlisis bioinformaticos pueden ser aplicados en diversos
campos, por lo cual la aplicabilidad es extremadamente amplia.
Tienen aplicacion inmediata en diversas lineas de investigacion
del lICS-UNA.

Ademéas, se fomenté el establecimiento de futuras
colaboraciones cientificas entre investigadores de las
instituciones.

RESULTADOS OBTENIDOS

1) Conocimiento de conceptos tedricos y préacticos
relacionados a inferencia filogenética adquiridos:

a) Programas a ser utilizados en los analisis instalados y
correctamente configurados para analisis
bioinformaticos

b) DataSets elaborados a ser utilizado en los analisis
bioinforméticos

c) Alineamiento de secuencias y edicion manual
realizados

d) Arboles Maximum Likelihood (ML) construidos.

2) Capacitacién teodrico-practica sobre pruebas de
hipo6tesis evolutivas

a) Anotaciones de  secuencias
construccion de arboles temporales

b) Arboles temporales construidos

c) Andlisis de sefial temporal

3) Adquirir conocimientos tedrico-practicos de analisis de

datos de Next Generation Sequencing de virus y

metagenémica:

a) Secuencias consenso obtenidas a través del Genome
Detective

b) Calidad de secuencias consenso obtenidas analizadas
a través del genoma detective

c) Linajes de secuencias obtenidos a través de Pangolin

d) Analisis de Cobertura versus Ct segun linajes
asignados

e) Protocolos de ensamblaje se secuencias obtenidos por
Metagendmica

4) Establecimiento de cooperaciones cientificas entre las
instituciones involucradas en el entrenamiento, con
miras a futuros proyectos y colaboraciones

a) MiniReview elaborado en conjunto elaborado en calidad
de co-autor

b) Presentacion de Seminario, en el cual se presentaron
actividades principales que se llevan a cabo en el IICS-
UNA en las lineas de investigacion de Arbovirus y de
SARS-CoV-2 a profesores del Departamento vy
estudiantes de Doctorado y ademas se presentaron los
objetivos de la estancia y resultados preliminares
obtenidos. Esto permite una interaccion con los
investigadores de la UCBM, con vistas a futuras
colaboraciones interinstitucionales.

c) Se encuentra en proceso de elaboracion del manuscrito
con los resultados obtenidos durante la estancia, con
miras a someter a Revista Cientifica

VISION Y PLANES FUTUROS

A corto plazo los conocimientos adquiridos en esta estancia
seran empleados principalmente para el estudio de la
epidemiologia molecular de SARS-CoV-2. Esto ya se
encuentra en proceso, ya gque ya se cuentan con secuencias
de SARS-CoV-2.

Ademas, a corto/mediano plazo se empleara para los analisis
bioinforméaticos de otros virus, ya que actualmente se
encuentra en proceso de implementacion la secuenciacion de
Arbovirus especifica y de metagendmica viral en el ICS-UNA.
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