28 Noviembre 2024

Aplicaciones de las nuevas tec
secuenciacion en seguridad y fi

Rubén Melgarejo David Fuentes

Territory Account Manager Inside Sales Account

rmelgarejo@illumina.com dfuentesl@illumina.co

I | | umina © 2023 lllumina, Inc. All rights reserved.



¢, Quiénes somos?

’I | ® For Research Use Only. Not for use in diagnostic procedures.
I UI I ”na Confidential—For Internal Use Only.



Where We Are

illumina

Cambridg }
Rennes €

4

efy{. Tokyo
Osaka

L Taipei City

Melbourne

United States
» San Diego
(Headquarters)
Foster City
Hayward
Baltimore
Madison

Brazil
*  S&ao Paulo

United Kingdom
«  Cambridge

Belgium
*  Mechelen

France
« BEwry
*  Rennes

Germany
«  Berlin

Italy

*  Milan

Israel
*  Tel Aviv

Netherlands
»  Eindhoven

Russia
*  Moscow

Turkey
+ Istanbul

United Arab Emirates

*  Dubai

China
Beijing
Shanghai
Guangzhou
Hangzhou
Taipei City

Japan

+  Tokyo
*  Osaka

Singapore

Australia
*  Melboume

South Korea

«  Seoul



Who We Are

lllumina es un lider mundial en secuenciacion de ADN y tecnologias basadas en matrices, que presta servicios

a clientes en los mercados de investigacion, clinicos y aplicados. Nuestros productos se utilizan para
aplicaciones en ciencias biolégicas, oncologia, salud reproductiva, agricultura y otros segmentos emergentes.

©  ® & & P
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$4.5 billion (2023) ~9,100 Jacob Thaysen San Diego, CA, USA 1998
Beneficio anual Numero de empleados CEOQO y Presidente Headquarters Afo de fundacion
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OUR MISSION

Improve human health
by unlocking the power of
the genome
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Industria alimeéntaria
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Aplicaciones de la gendmica en el sector alimentario
Integrado en muchos procesos y pasos a lo largo de la cadena alimentaria

0]

. g . 5 . ‘
D Produccion Tratamiento Consum

Investigacion Diagnastico veterinario Seguridad alimentaria Seguimiento y vigilancia
Creacion genémica Pruebas ambientales Autenticidad alimentaria
Familia Trazabilidad de los

alimentos

Deterioro
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Comparacion de tecnologias de biologia molecular

3R AT
ATTTGCATTGGCATY
ATCATGGATTAGCATCATN
ETCAACAGTCAGAGTCAACAGTY
GATTAGCATCATG CAGAACCTGACCCAGAACCTGAC

TTGGCATTTCCATTGGCATTTCCA
TAGCATCATGGATTAGCATCATGGAI
AGTCAACAGTCAGAGTCAACAGTCA

CAGAACCTGACCCAGAACCTGACC
TTGGCATTTCCATTGGCATTTCCA
TAGCATCATGGATTAGCATCATGGAY
AGTCAACAGTCAGAGTCAACAGTC/
CAGAACCTGACCCAGAACCTGA
GGCATTTCCATTGGCATTTZ
AT CATGGATTAGCAT (g

g/RT-PCR Sanger/CE Next-gen Sequencing

e Alta sensibilidad e Coste efectivo para tramos Q Alta resolucion y sensibilidad
Instrumento presente en pequefios de ADN Capacidad de procesar varias
muchos laboratorios Técnica muy conocida muestras y detectar cientos

de organismos por muestra

e Menor resolucion e Baja sensibilidad (<20%)

Deteccion de 1 o pocos Poco escalable e Precio muy relacionado al

organismos por muestra numero de muestras

Deteccion de 1 organismo por
muestra

illumina
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The NGS approach

Integrated workflows from prepared sample to answer

Preparacion de librerias Secuenciacion Analisis e interpretacion

Flexible workflow solutions enable markets

Preparacion de Contenido Secuenciacion flexible AMENS

biblioteca simplificada personalizado y asequible integrado

L]
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Monitoring Food Safety and Food Quality

Ventajas de la NGS de lllumina en comparacion con los métodos
tradicionales en las pruebas de alimentos
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Identificar el nivel de género del organismo o los organismos objetivo conocidos

Identificar el organismo o los organismos objetivo a nivel de especie

Involucrar muestras complejas e identificar simultaneamente multiples
organismos objetivo a nivel de especie

Analisis de la comunidad del microbioma; ldentificacion de todas las especies
presentes, tanto conocidas como desconocidas.

Identificar microbios presentes en niveles bajos en muestras con alto nivel de
fondo

Volumen de muestra escalable y de alto rendimiento
Numero de organismos analizados por muestra (complejidad)

Tiempo de obtencién el resultado en el laboratorio

Tiempo necesario para investigar un resultado positivo de identificacion de
patdogeno

illumina
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v
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v v

v v
100’s 1
2 dias <24 hrs

No se requiere tiempo

adicional (se respondi6 arriba) Semanas

1

<24 hrs

Semanas
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Aplicaciones con cultivo vs. Secuenciacion sin cultivo
Elige la mejor estrategia para responder a tus preguntas

Be
o ‘q

Fe

Shotgun

Whole-Genome Sequencing (WGS) metagenomics

Secuenciacién de un aislado cultivado para taxonomia, Secuenciacién de genes especificos Secuenciando “todo” en una muestra
evolucion y funcién. para taxonomia y abundancia relativa. para taxonomia, abundancia y funcién

* Monitorear brotes de patdgenos, identificar fuentes de contaminacién

» Detectar factores de virulencia, genes de resistencia a antibioticos y * Periiles comunitarios para predecir patogenos y alérgenos presentes

- . , Identificar el riesgo de deterioro
otros marcadores genéticos de interés 9

: . : : L Alimentos auténticos de alto valor
* Mantener o mejorar la calidad de los alimentos (cultivos iniciadores)

. ., .  Busqueda ingredientes correctivos para el producto final.
e Caracterizacion de levaduras o bacterias. q 9 P P

@ FOOD SAFETY x% FOOD R&D 0 FOOD AUTHENTICITY xf% FOOD R&D

. @ ra ¢
llumina
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Aplicaciones genomicas en la cadena de suministro de alimentos.
La NGS pueden desempeniar un papel clave en la compleja economia alimentaria moderna

What is a Food System?

o

/

4. Consumption 1. Production

Shapers:

Policy
Climate

3. Distribution

0 [

illumina
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Seguridad alimentaria

En 2022 hubo 5.763 brotes transmitidos por alimentos en la UE,
un aumento del 44 % en comparacion con 2021. La EFSA estima
qgue el coste de la campilobacteriosis ronda los 2.400 millones
de euros al afio?

o Fraude alimentario

Las estimaciones de los expertos han encontrado que el fraude

2he alimentario afecta al 1% de la industria alimentaria mundial a
un costo de entre 10 y 15 mil millones de ddlares al afo?

. 1+D alimentario

X% En un mundo afectado por el cambio climéatico, las nuevas
tecnologias desempefaran un papel clave para mejorar la
calidad, la seguridad y la sostenibilidad de nuestros alimentos y
los procesos de produccion.

12


https://www.efsa.europa.eu/en/topics/topic/monitoring-foodborne-diseases
https://www.fda.gov/food/compliance-enforcement-food/economically-motivated-adulteration-food-fraud

Las autoridades reguladoras apoyan la adopcion de NGS en todo el mundo

En 2025, la Comision Europea implementara un reglamento sobre el monitoreo y
la presentacion de informes de WGS para los resultados de terminales de
alimentos para laboratorios de salud publica:

Uso obligatorio de WGS: los Estados miembros deben secuenciar patdgenos como

Salmonellay E. coli durante los brotes. n European

Intercambio de datos: los resultados del WGS deben compartirse con la EFSA y los CDC Commission

europeos en un sistema One Health.

Transmision frecuente: los datos, incluidos los metadatos, deben transmitirse rapidamente
para ayudar en las investigaciones de brotes.

European Food Safety World Health Food & Drug
Authority (EFSA) Organisation (WHO) Administration (FDA)

Todas las agencias reguladoras respaldan los datos de secuenciacion del genoma completo
de patdégenos transmitidos por alimentos, como un recurso solido que puede ayudar a
identificar y comprender la fuente de los brotes de enfermedades transmitidas por alimentos.

illumina 13



Seguridad alimentaria
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Food safety applications:
Using NGS to Assess Food Pathogen Outbreak

Actualidad MNacional Internacional Deportes Cultura Opinion  Mas v | Q | ®

misma cepa de listeria procedente
de la carne La Mecha ha contagiado a 144
pacientes

I
EFE 12.09.2019 - 1521H s i e Salud Caresl f ¥ &

'  tgr” "\ “%%, = French officials confirm some E. coli cases
DULIOI I|nked to Nestlé pizza

@ 75 pacientes, 41 con Sindrome Urémico Hemolitico.
= 2 ninos fallecidos.

... . .| Posible origen en harina. &
@ Deteccion foco en Marzo 2022. g ‘ -
I w=syg @ Primeros enfermos en Enero AN )

CDC discovers Listeria outbreak linked to
enoki mushrooms
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Ejemplos de la importancia de la identificacion de patogenos

Un brote de Salmonella en varios paises de la Un brote de Listeria provoco una muerte y siete

UE enfermd a mas de 250 personas. hospitalizaciones.

« Se identificaron como vehiculo de infeccion los « Se confirmo que las tortas de pescado fueron la
tomates cherry, cuyo origen se rastre6 hasta tres causa del brote
mayoristas y dos productores « Se compararon los genomas bacterianos

* Los analisis microbiologicos y de trazabilidad entre los pacientes y las muestras del fabricante.
confirmaron la fuente del brote. - Se retiraron los productos de las cadenas

» En total, se han identificado 266 casos minoristas y se implementaron medidas de
confirmados de Salmonella Strathcona en 17 seguridad adicionales.
paises « Impacto economico en los resultados de 2022

del fabricante

illumina 16



Sequencing Is key to analyze and interpret positive samples
WGS allowed to trace food contamination in an industrial context

International Journal of Food Microbiology 298 (2019) 3943

Contents lists available at ScienceDirect

International Journal of Food Microbiology

Journal homepage: www.elsevier.com/locate/ijfoodmicro

Whole genome sequencing used in an industrial context reveals a Salmonella | W) |
laboratory cross-contamination et

Katia Rouzeau-Szynalski®, Caroline Barretto®, Coralie Fournier”, Deborah Moine”,
Johan Gimonet®, Leen Baert”

A Nestlé Research, Vers-chez-les-Blanc, 1000 Lousonnes 26, Switserlord
t'Nz.:!l'e' Pesearclh, EPFL Innovation Park, 1015 Lousanne, Switzerfond

Table 3
ENP distance matrix between the four 5. Hadar isolates investigated in thiz stody.
PIRDOS03E (FP} PIROOS34 {LGC) PIROOGLE (PT) PIRDOG1E {Lab E)
PRS0 (FPY 11 10 &
PIROOS34 {LGC) 11 o 7 9
PIRDIG1E (PTY 10 7 a B
PIREDE1E {Lak E)” -] ] a8 o

* Finished product sample {chocolate].

" Reference strain NCTC 9877 acquired from LGC bacterial reference collection.
© Proficiency test sample spiked with the reference strain NCTC 9877,

d Laboratory environmental sample {from the thermocouple in the incubator).

illumina

PUNTOS CLAVE

* En 2013, un producto terminado de una fabrica europea dio
positivo en la prueba de Salmonella Hadar.

« Sospecha de contaminacion cruzada de laboratorio con
una muestra ambiental

« Se utilizé la secuenciacion del genoma completo para
probar esta hipotesis; el andlisis mostro diferencias minimas
(<10 SNP) entre los aislamientos provenientes del
laboratorio y el producto terminado.

» La secuenciacion del genoma completo confirmo la
contaminacion cruzada de laboratorio y los resultados
permitieron liberar los lotes de producto terminado
producidos

Rouzeau-Szynalski K et al. Whole genome sequencing used in an industrial context reveals a
Salmonella laboratory cross-contamination. Int J Food Microbiol. 2019 Jun 2;298:39-43. doi:

10.1016/j.iiffoodmicro.2019.03.007. 17


https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0168160518307785
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0168160518307785

Enfoques NGS para identificar alergenos

Un enfoque high throughput basado en captura para detectar contaminacion no intencionada

High-Throughput Identification of Allergens in a PUNTOS CLAVE
Food System via Hybridization Probe Cluster- « Uso de la NGS para identificar posibles alérgenos y
Targeted Next-Generation Sequencing poder localizar productos no deseados.
Yanbo Wang 1, Jinru Zhou 1, Hai Peng 2, JunjieMa ', Huan Li ', Lun Li 2, Tiantian Li 2, * los C|ent_|f|(_:os han ideado u.n metodo de_c,letecmo_n de
Zhiwei Fang 2, Aijin Ma 2, Linglin Fu ! alto rendimiento que garantiza la deteccion precisa de
HPENGS olatf alérgenos tanto en materias primas como en alimentos
NS pationm procesados.
Orrra-diles Dt e capakalagy o
DNA extraction r/' . -_-_T;}\ i ity RS —— g .
ooy Mmgsiend RS = s HPCNGS * Integracion NGS en sus procesos para garantizar la
preibe chusie ‘11“1 Clr—ba calidad y la seguridad de sus productos en el futuro.
L W= e s » /7 Lows
— ‘é\. Spetie-lavel Stcuracy
Ennched allergens. Caplure allomers N ) —
Mext-generation r_l n “ !ll_l.l
sequenci P
\ quenene ’;’; 7/ \

Wang Y et al. High-Throughput Identification of Allergens in a Food System via
Hybridization Probe Cluster-Targeted Next-Generation Sequencing. J Agric Food Chem.
2021 Oct 13;69(40):11992-12001. doi: 10.1021/acs.jafc.1c03595.
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La microbiota puede influir en la calidad del queso
Shotgun metagenomics para caracterizar una comunidad bacteriana

Prrontiers s T
E Milk microbiota
= PUNTOS CLAVE
Starter cultures ¢=g=*  House microbiota

Sequencing of the Cheese . . . . .
Microbiome and Its Relevance to . o * Elquesotieneuna comlfn.lfiad ml.crobla na diversa y
Industry Tomp | comprender su composiciony suimpacto en la calidad
Sy L AT Rt AL L My’ Mo s s y seguridad de los productos derivados del queso es de
e e L L o s B s S e e Growth of bacteria and acidification vital |mp ortancia

Tra micsobinia of chease plays a key ke n delam™ining its onganoientc and ofher
prymcn-chemical poperhes. | s sxeentol o ongensiand e venioue. coniribsborm,
posive or negative. of these morcbal components. in order S pomcts fre growth of
desirabk tan o, Ties, charmcionies. The Sosnt appkoaion of hgh Thnoushpul DR S(II‘(QI‘S

GPEMN ACGESS eacpencng (HT5) taciitmies an sven moes acoussis identtication of these micmbee, and NIO‘SI“I‘Q
Fresr funchonal properties, and hes e polenial o el hoes micmies, anc assooisted =

pattraays, reponsbi for lavorai o infoaonibla draractersos. This technology alsa p"

Nl Lty o i) i Taciitones a doriaded ana kst of the compasiion ord furcioral poleniial ol the microbein Rlpening
Feew pd mik, pad, whey, miced slarters, processing ememonments, and how thess contrisie . M ~ H
ik it At At e, Loty forat 1 * Lamicrobiota desempena un papel vital en el

- . man be harassed Dy producers 1o ooimize T oualty, salely, and commeesial vala

of thee poc.ca. In this ey W RO 1 urster o ke studes i wheh HTS desarrollo de las propiedades organolépticas del

wia arvphryiad 10 shidy T choisa micebiotn, ord pay partiouar atention to Fasa oro . ) s

O U M queso, la composicién de nutrientes, la vida Gtil y la
DNA/DNA seguridad.

« Lacomposicion de la microbiota se ve influenciada por
varios factores durante la produccion del queso.

| House microbiota
Temperature '

ik

INTRODUCTION

Chexie his o Everse i robdal cormoming, which indeeld can vy witkin the dheoss Bam the
gare o thet guekce thit @ greitly MDGesced by Masiring AT

u g he of tha a}

wd dakay of Checie prodis, ik of crithodl i poese i
carsdcudly sdded starier and adiunet bacura (which arcsdded s o

' * Lametagenomica shotgun una técnicaque se puede
a diversity <— HIS —> P diversity .- . e oo

it e s el utilizar para proporcionar una vision detallada de la

Py vini pakes i dhe dewslopient of the srpaleptic prapertias of dhesse {Fox o1 al. 2084, \1: A ! X -

it g, 6. iy Microbiologia completa de las muestras relacionadas

Hisarically, celiere-buaed mucrobsology techaiqees were wed fe gain an mdentandisg al the Taxonomic & Functional pﬂ(en"al

ribirabial oompoacal o Chicie. Hemever it bis bevase inonoasiingly dleas than this apprsadh din

e Brotied in it sty ta deiect “difioui-to-cubun® or seb-dominam microarganiem, theody Con IOS prod u Ctos lécteo S.

Jrotenvially prosidipg midbed Sing resolts, As o sk, calbre insdep o e gy proches haws become

bl i HTS, High Tirvoipat dopasuiing, Wb, il Cisorutinn inpusimings B0, Bratmtnd basigration
o Dages CLF Usmag-m-face B Mamnl Mdk Mok Calam NAC Mokl ‘Whey Callams VUL skl

Campoenra FIGURE 1 | Schematic representation of factors influencing the chesse
microbiota, as revealked by HTS.

i I Iu ml na® Yeluri Jonnala BR, McSweeney PLH, Sheehan JJ, Cotter PD. Sequencing of the Cheese Microbiome and Its Relevance to Industry. Front 19
Microbiol. 2018 May 23;9:1020. doi: 10.3389/fmich.2018.01020


https://doi.org/10.3389%2Ffmicb.2018.01020

PROACTIVE | REACTIVE

Before Threat After Threat

- Detection Detection ‘

La tecnologia NGS puede ser una aproximacion reactivay proactiva

- Herramienta industrial para monitorizar ingredientes

- Permite evaluar la eficiencia de prevenir y de los controles sanitarios

- Se usa para determinar la persistencia de patégenos en el ambiente

- Posible indicador de resistencias antimicrobianas

fii Routine testing Positive sample WGS
]iiﬂ_i[ > . » Species characterization
m (QPCR, Microbiology) «  QOutbreak management

| I Iu m| na® For Research Use Only. Not for use in diagnostic procedures. 20



Autenticidad y trazabilidad
alimentaria
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El fraude alimentario esta muy extendido

La adulteracion, mezcla o etiguetado incorrecto son extremadamente comunes a nivel mundial.

DNA Barcoding & Metabarcoding

Why NGS in Food authenticity? Fundamentos cientificos y bases de
datos en crecimiento
@ Characterization of multiple species at once Puede proporcionar firmas de
composicion + origen.
Untargeted detection of thousands of organisms with no requirement Cebadores adaptables a clados
for preViOUS knOWledge especiflcos

Relacion entre el microbiomay los

\ @ Most relieable method for species identification alimentos

> '.\ a Allows better dealing with damaged DNA
“‘:'Q \-‘ \s‘l

imternatiomal

D\
W!:ﬂ,-%? BARCODE
L1 OF LIFE

[ ]
| I Iu m| na® For Research Use Only. Not for use in diagnostic procedures.
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El fraude alimentario esta muy extendido

La adulteracion, mezcla o etiquetado incorrecto son extremadamente comunes a nivel mundial.

REVIEW ARTICLE

The Front. Pharmacol L. 24 October 2019 | https://doi.org/10.3389/fphar.2019.01227 ‘f,‘;,'i.“-,’,‘}:'
ual‘dlan The DNA-Based Authentication of Commercial Herbal

. Products Reveals Their Globally Widespread Adulteration
Revealed: seafood fraud happening on a

vast global scale

Mihael Cristin Ichim”

“Stejarul” Research Centre for Biclogical Sciences. National Institute of Research and Development for Biological Sciences, Piatra Neamt. Romania

Guardian analysis of 44 studies finds nearly 40% of 9,000 products
from restaurants, markets and fishmongers were mislabelled

Average mislabelling rate by region in studies analysed

Us & Conocs | R
south America || NN
Asia I .
foope | R

Guardian graphic. Source: Guardian review of 44 seafood studies published since 2018

The Guardian, March 15t 2021 | https://www.theguardian.com/environment/2021/mar/15/revealed-seafood-happening-on-a-vast-global-scale Front. Pharmacol., 24 October 2019 | https://doi.org/10.3389/fphar.2019.01227

Un andlisis de Guardian Seascape encontré que el 36% de mas ~ El analisis de ADN permitio identificar adulteraciones
de 9,000 muestras de mariscos analizadas en mas de 30 masivas en productos herbales comerciales, evidenciando
paises estaban mal etiquetadas, lo que evidencia un fraude sustituciones, contaminaciones y etiquetados engafnosos.
global significativo en el mercado de mariscos.

illumina


https://doi.org/10.3389/fphar.2019.01227
https://www.theguardian.com/environment/2021/mar/15/revealed-seafood-happening-on-a-vast-global-scale

DNA Meta-barcoding para identificar la composicion del producto
Un enfoque integral para la identificacion de especies con NGS

N Saffron
’)Cmcussanvus

@'p
Camelia sinensis”. Natural fiavours: Citrus sinensis,
e Syzygium aromaticum, Cinnamomum verum. °

90%

| Vegetal stock cube

Allum cepa’, Daucus carota’, Petrosalinum crispum®, Soleaum 000 vulgare, Crocus
tubarosum”, Allum ampseloprasum”, Solenum lycopersicum®, satvus, Straptophyts unassigned,
Apium graveolens, Spvmaole‘acse Allum sativum’, SpICes.  (auns sp., Medicago satva.

Mock herbal

mixture

Echinacea pupurea®, Betula pendula”, Curry 36%
Centols asiaticer’, Tng@ fbequm-graecum'. “\; Piper migrum, Cuminum cyminum, Conandrum satvum®, i -

C‘W angu—sm‘ou:rm 2 F?“;“T‘”:tw . Cinnamomum verum, Curcumna longa, Syzygium aromaticum, Myrisica ‘
viigare’, Taraxacum officinale’, Viok ¥:: fragrans, Trigoneda fosnum-grascurm’, Capsicum sp., Brassicar, Allum sp.". Daucus carota.

Pureed soup of deep-frozen vegetables

Daucus carota®, Cucurbita pepo, Sohmmlycopelmm Bmmdarm "mwns_*,w," } -
Cucuwbita sp., Salanum tuberosum’, Pat Sp v Fosnicubim wigars,
Alfum ampeloprasum, A&lnoqaa.&:nmlbssium. ) Camalia sinensis.
9%
Food supplement .
Matricana chamomile, Gentiana lutea, Ach¥iee milefolum, Curcuma longa,
Mantha piperita, Origanum majorana, Cnicus benedictus. », Medicago satre. |

Bruno A etal. Food Tracking Perspective: DNA Metabarcoding to Identify Plant Composition in
Complex and Processed Food Products. Genes (Basel). 2019 Mar 25;10(3):248. doi:

Hlumina o &seenesiocomss.

100% PUNTOS CLAVE

Evaluacion de control de calidad para identificar contaminantes en
materias primas o despueés del procesamiento

La codificacion de barras de ADN puede ser un método eficaz para
la trazabilidad de los alimentos en diferentes tipos de alimentos
procesados

La autenticacion precisa es esencial para:
Etiquetado correcto

Garantia de la seguridad alimentaria
Proteccion del consumidor

Mantenimiento el valor econdmico de los alimentos de alta calidad

24


https://www.mdpi.com/2073-4425/10/3/248/review_report
https://www.mdpi.com/2073-4425/10/3/248/review_report

Diversidad microbiana en el deterioro de los alimentos
Metagenomica del 16S en jamodn envasado

, Table 2.*
Research Article SCI 16S metagenomic analysis of bacterial community of vacuum-packed ham
Received: 26 January 2016 Revised: 7 April 2016 Accepted article published: 24 May 2016 Published online in Wiley Online Library: durl ng refrlgeraled Storage sequenc' ng Statls“cs a'F%%'%%%c{S?ggg EBgvlé?
(wileyonlinelibrary.com) DOI 10.1002/jsfa.7785 ltem 3 7 20 30
Characterization of specific spoilage organisms (SSOs) in vacuum-packed ham by Total Reads 139,460 137,271 163,861 168,266
culture-plating techniques and MiSeq next-generation sequencing technologies Read's Passing Quality Filtering 134,247 132,814 158,658 153,593
. . . . . . P t f Reads Passi lit
Agnieszka Piotrowska-Cyplik,? Kamila Myszka,” Jakub Czarny, Katarzyna Ratajczak,? Ryszard Kowalski, ¢ Fi? :((e:re|2 gage of Reads Passing Quality 9.3 9.8 96.8 96.0
i e o a . D b a o1, b*
Réza Biegariska-Marecik,® Justyna Staninska-Pietal’ Jacek Nowak? and Pawet Cyplik Classified at Species Level (Total Reads) 48335 62897 47788 49,087
Kingdom Classification Results 1 1 1 1
c i 4 e N i e s Phylum Classification Results 10 10 12 11
rizar organism m icion ifi n técni
SN (= 1R s defdescompOSiFion esp el [ tccnicas Class Classification Results 20 18 21 19
dependientes del cultivo y NGS con MiSeq® Order Classification Results 54 55 52 53
Correlacion de los resultados con las caracteristicas sensoriales del producto alo Family Classification Results 86 79 88 106
largo del tiempo Genus Classification Results 199 153 167 157
. : ; . _ Species Classification Results
Los cambios en el microbioma provocaron cambios en el pH y las cualidades

organolépticas del producto

*Adapted from: Piotrowski-Cyplik et al. J Sci Food Agric (2016), DOl 10.1002/isfa.7785

Los datos de NGS obtenidos con MiSeq mostraron una identificacion total de organismos causantes de

. . descomposicion, incluidos aquellos: dificiles de cultivar, inactivos o latentes.
illumina .
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Aplicaciones en la produccion de alimentos:

El secreto de la cerveza: la genética de las levaduras industriales

Domestication and Divergence PUNTOS CLAVE

of Saccharomyces cerevisiae Beer Yeasts

D e B S o S Pt Tk « Seanalizaron los genomas y fenomas de 157 levaduras
Maryann Taylor,'® Ariel Schwartz,® Toby Richardson,® Christopher White,®> Guy Baele,” Steven Maere,>**

o Kein - Verstrepen' =75 industriales Saccharomyces cerevisiae.

* Laslevadurasindustriales actuales tienen su origen en solo
unos pocos ancestros domesticados

4 .
* Las levaduras cerveceras muestran fuertes caracteristicas
genéticas y fenotipicas de domesticacidn

Wus

[ seiglumiGarmany
[EIMixed
Wwine
Oeeer 2

 Ladomesticacidon de las levaduras industriales es anterior
al descubrimiento de los microbios

CINorth America (NA)
OlMataysia (M)

@ Mosac

» Las secuencias gendmicas, el arbol filogenético y los datos
fenomales se pueden utilizar para establecer esquemas

3 de mejoramiento asistido por marcadores similares a
““““““ EY oge o o . .
los que se utilizan rutinariamente para el mejoramiento
.5 de cultivos y ganado superiores
~0.1 ~0.10 -OP::'(”;:)) 005 010
1 © Gallone B, Steensels J, Prahl T et al. Domestication and Divergence of Saccharomyces cerevisiae Beer Yeasts. Cell. 2016 Sep 8;166(6):1397-1410.el6.
Humina (©) 27

i 10.1016/j.cell.2016.08.020.


https://www.cell.com/fulltext/S0092-8674(16)31071-6

Aplicaciones en la produccion de alimentos:
Evaluacion de la diversidad microbiana en envases

Caracterizacion de la microbiota de descomposicion en lechuga iceberg envasada mediante
secuenciacion de amplicones sin cultivo

Taxonomic distribution Lettuce samples

Estudio de los factores microbianos y bioquimicos que contribuyen al
deterioro de la lechuga recién cortada

Analisis microbiano del microbioma de la lechuga en condiciones
aerdbicas @ 3%02 y perforadas, y anaerobicas.

Relative abu ndance

La secuenciacion de amplicones sin cultivo reveld que Pseudomonas spp.
era el principal alterador aerObico, mientras que las bacterias
productoras de &cido lactico (Leuconostoc spp. y condiciones de
envasado anaerObicasLactococcus spp.) dominaban las.

Identificacion de géneros con capacidad de deterioro para producir P g
O I or eS d esag rad a‘b |eS 1 I O q u e CO nd u Ce al re C h aZ 0 te m p rano d e | Angelos-Gerasimos |. et.al Characterization of spoilage markers in modified atmosphere packaged
CO nS u m Id 0 r iceberg lettuce Intl Journal of Food Micro 279 (2018) 1-13

La comprension de los microbios que contribuyen al deterioro puede servir de base para
futuras tecnologias de envasado y diseio para prolongar la vida util de la lechuga.

illumina
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Caracterizacion genética de las avellanas

Apoya la productividad y mejora las caracteristicas del producto

the plant journal (SKEXB| PUNTOS CLAVE

The Plant Journal (2021) 105, 1413-1430 doi: 10.1111/tpj.15099

» La caracterizacion de los genomas de las avellanas permite

RESOURCE , . s
abordar algunos de los desafios de esta produccion

A chromosome-scale genome assembly of European hazel

(Corylus avellana L.) reveals targets for crop improvement ©  Elensamblaje completo permitio identificar homologos que
pueden ser importantes en la enfermedad del mildiu y la

Stuart J. Lucas™” (), Kadriye Kahraman'? (), Bihter Avsar'? (), Richard J.A. Buggs®* and Ipek Bilge'? .

'Sabanci University SUNUM Nanotechnology Research and Application Centre, Istanbul, Turkey, al erg laa |aS avel I anas
2Faculty of Engineering and Natural Sciences, Sabanci University, Istanbul, Turkey,

3Jodrell Laboratory, Royal Botanic Gardens, Kew, London, UK, and

School of Biological and Chemical Sciences, Queen Mary University of London, London, UK ® EStOS ha”angS bl’lndan ejemp|OS de CémO se puede Utlllzal’
el genoma para desarrollar estrategias efectivas para la

:;‘ frontiers ORIGINAL RESEARCH . .
in Plant Science mejora de los cultivos en Corylus avellana
Unraveling Genetic Diversity » La informacién genética se puede utilizar para impulsar un
Amongst European Hazelnut programa de mejoramiento para proteger y mejorar las
(Corylus avellana L.) Varieties avellanas de alta calidad
in Turkey

Nihal Oztolan-Erol’, Andrew J. Helmstetter?, Asuman Inan’, Richard J. A. Buggs®* and
Stuart J. Lucas™

" Sshanc University Manotschnology Resaarch and Appication Canter, fstanbw, Turkay, © Jodrel Labaorstory, Roys! Botanic
Gardens, Kew, Uhited Kingdom, * Schoal of Biological and Chamical Sciences, Queen Mary University of London, Londan,
Unitad Kingdom

Lucas SJ et al. A chromosome-scale genome assembly of European hazel (Corylus avellana L.) reveals

targets for crop improvement. Plant J. 2021 Mar;105(5):1413-1430. doi: 10.1111/tp|.15099,

° ® Oztolan-Erol N et al. Unraveling Genetic Diversity Amongst European Hazelnut (Corylus avellana L.)
Hnumina Varieties in Turkey. Front Plant Sci. 2021 Jul 1;12:661274. doi: 10.3389/fpls.2021.661274. 29



https://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1111/tpj.15099
https://www.frontiersin.org/journals/plant-science/articles/10.3389/fpls.2021.661274/full

Serie MiSeq 1100: el secuenciador de
sobremesa mas sencillo y rapido

Sorprendentemente simple

Optimice las operaciones sin descongelar reactivos, configuracion de tres pasosy
acceso a 18 flujos de trabajo de muestras para analisis, ahorrando tiempo y
recursos.

Velocidad impensable

Ejecute mas aplicaciones y con mayor profundidad con output 4x! mayor,
obtenga resultados para todas las aplicaciones en un solo dia, con tiempos de
ejecucion de hasta 4 horas y andlisis integrado de <2 horas?

U
Resultados fiables y de alta calidad.

Basado en el rendimiento comprobado de MiSeq, el sistema de secuenciacion mas
utilizado, con precision estandar de la industria, respaldado por expertos globales.

illumina

1 Comparado al sistema MiSeq
2 Para la mayoria de las aplicaciones. El andlisis comienza una vez finalizada la secuenciacion.

| I Iu ml na® For Research Use Only. Not for use in diagnostic procedures. 30



WGS para la identificacion de patdgenos
Un flujo de trabajo optimizado desde la muestra hasta los resultados en 24 horas

o '@” — E = AL | <=
=N = = — —rr— [=©°
@ @ @ @ @ >
Usually around 2-4 Days 15 min up to 3h : 3,5ht 7h? 30 min 1

1. Uso de métodos de
cultivo tradicionales
para aislar el
patdgeno.

®

2. Extraccion de ADN o
directamente a partir de
una colonia aislada con
lllumina DNA Prep

<12h Turnaround Time

3. Compatible con todas
las plataformas
lHlumina

For Research Use Only. Not for use in diagnostic procedures.

1- httDs [IwWww, |I|um|na com/products/by- tvoe/seuuencmq kltS/Ilbrarv prep- klts/nextera dna-flex.htm

4.

Reconstruir el
genoma del
patdgeno e informar
los resultados.

31


https://www.illumina.com/products/by-type/sequencing-kits/library-prep-kits/nextera-dna-flex.htm
https://www.illumina.com/systems/sequencing-platforms/iseq/specifications.html

Muchas gracias

Rubéen Melgarejo David Fuentes Joaquin Martinez
Territory Account Manager Inside Sales Account Manager Field Applications Scientist
rmelgarejo@illumina.com dfuentes1@illumina.com jmherrera@illumina.com

illumina’
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