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Ensamble de novo del genoma
del cubio (7fropaeolum
tuberosum): un enfoque hibndo

INTRODUCCION

e El cubio es un tubérculo andino de alto valor nutricional,

nutracéutico y agroecologico. Presenta tolerancia a bajas
temperaturas y a suelos pobres, alta productividad vy
resistencia a plagas y patdégenos, ademas de un amplio
repertorio de metabolitos bioactivos de interés (Grau et al,
2003, Apaza-Ticona et al,, 2020)

A pesar de su potencial, el cubio continda siendo un cultivo

OBJETIVO

Generar
colombiana

de cubio (Tropaeolum
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un ensamble de novo el genoma de una accesion
tuberosum, Tropaeolaceae)

mediante un enfoque hibrido de secuenciacion.

METODOLOGIA

Extraccion Secuenciacion Ensamble de novo
subutilizado y poco estudiado, con recursos genomicos de ADN
limitados. Lecturas largas Lecturas largas <= Lecturas cortas
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e Actualmente, el uUnico genoma de referencia disponible %\ l Y
corresponde a una accesion europea (Ruiz-Mateus et al., ' PromethION (V14) SRS i e Ensamble de novo
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de cultivo y diversificacion.

e Generar recursos genomicos de accesiones nativas de la

regiéon andina permitira ampliar la representacion de la
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diversidad genética de la especie y contribuir a su estudio, Seleccion del mejor Seleccién del mejor
conservacion y aprovechamiento. NovaSeq 6600 M v
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RESULTADOS

ONT reads QC

Long-read assemblers Short-read assemblers BUSCO Score
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e Se generaron diversos ensambles de novo de una accesion colombiana de cubio bajo dos enfoques de secuenciacion hibrida.

e El pulido de los ensambles mejora la contiguidad, sin comprometer en gran medida la completitud ni el soporte de lectura.

e | 0os ensambles a partir de lecturas largas, bajo condiciones suboptimas de secuenciacion (~20X de cobertura, longitud
promedio de 5,500 pb), lograron métricas de calidad equivalentes, o incluso superiores, a los ensamblajes hibridos:
SmartdeNovo (BUSCO: 98.7%; N50: 130,600 pb) obtuvo valores comparables a Masurca-S (BUSCO: 98.4%; N50: 118,965 pb),
pese a que este ultimo empled una cobertura Illumina de ~60X y con un menor costo computacional.
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