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a vigilancia genomica consiste en el monitoreo de patogenos mediante la secuenciacion de su material genéetico, lo que permite identificar y caracterizar
microorganismos de interes clinico y ambiental, incluyendo aquellos de dificil aislamiento o manejo mediante metodos convencionales de cultivo. En este
contexto, las tecnologias de secuenciacion masiva de tercera generacion, como Oxford Nanopore, representan una alternativa para la obtencion de
lecturas largas en tiempo real, facilitando una caracterizacion mas completa de los genomas y mejorando la identificacion de las especies y de los
mecanismos geneticos asociados, como los determinantes de resistencia antimicrobiana. Desde el Laboratorio de Genéetica Molecular Bacteriana se ha
venido implementando la tecnologia Oxford Nanopore con el proposito de fortalecer las estrategias de vigilancia gendmica y caracterizacion molecular de
diferentes patdogenos bacterianos, entre otros. Su incorporacion busca optimizar la deteccion de especies de importancia clinica y ambiental, asi como la
identificacion de mecanismos de resistencia antimicrobiana, contribuyendo al desarrollo de herramientas que apoyen la vigilancia epidemiologica y la toma
de decisiones en salud publica.
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