NANOPORE Optimizacion de un flujo de trabajo basado en Oxford

ARXXKN
COOOKR
AR

ensamblaje del genoma de Theobroma bicolor
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RESUMEN

RESULTADOS

El bacao (Theobroma bicolor) es una especie neotropical del género Theobroma con potencial agroalimentario y Evaluacion de la calidad Yy completitud del ensamblaje genémico
de importante valor para estudios de evolucién y mejoramiento genético. Su estrecha relacion filogenética con

Theobroma cacao, la especie de mayor relevancia econémica del género, la convierte en un modelo de interés NANOPLOT ';ATSS FIS':L%S ESTADISTICAS ENS’:‘:'I\_"\?E'-AJE I\';gl')-LSK"L NE;_?:;'OSSSH
para analisis gendmicos comparativos. Sin embargo, los recursos gendomicos disponibles para T. bicolor son . . CRUDOS 0S ,

T : . . . s Longitud media de # contigs 310 300 300
aun limitados. En este estudio se desarrollo y optimizd un flujo de trabajo integral para la generacién de lectura 6,901 17,303 # contigs (>= 0 bp) 317 207 207
recursos genomlcos.de alta calidad .ut!llz,ando tecnologias de secuenciacion de lecturas largas de Oxford Calidad modia de # contigs (>= 1000 bp) 307 297 297
Nanopore Technologies (ONT). Se optimizé un protocolo de extraccién de ADN de alto peso molecular basado lectura (Q-score) 17 19 # contigs (>= 5000 bp) 204 284 284
en CTAB para maximizar la integridad, pureza y rendimiento del ADN, y posteriormente se ajusté la preparacion Longitud mediana de ) 86 05 # contigs (>= 10000 bp) 242 232 232
de librerias mediante el kit Native Barcoding (SQK-NBD114.24) y enzimas de New England Biolabs con el fin de lectura 805 10,251 # contigs (>= 25000 bp) 183 175 175
mejorar la obtencion de lecturas largas de alta calidad. Los datos obtenidos permitieron generar un ensamblaje . : # contigs (>= 50000 bp) 148 144 144

o ' ' Calidad mediana de : p
genomico de alta calidad, el cual fue comparado con el genoma de referencia de T. cacao para evaluar el grado lectura (Q-score) 19 21 Contig mas largo 45,302,138 | 45,307,160 | 45,307,281
de conservacién gendémica y explorar posibles diferencias estructurales entre ambas especies. Este trabajo Tamano total 419,907,246 | 419,383,812 419,376,607
establece un protocolo robusto para la obtencion y analisis de datos gendmicos de T. bicolor, proporcionando Numero de lecturas 3,526,711 1,155,851 :gg 128627723'205945 128627725;104609 128627724;549719
una base para futuros estudios de diversidad genética, evolucién y mejoramiento dentro del género Theobroma. N50 de lecturas 19.477 26.520 5D 2
Bases totales L90 30
cecuonciadas 24,339,038,172 | 20,000,002,468 GC (%) 23
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Completos (C): 99.8%
Unicos (S): 98.6%,
Duplicados (D): 1.1%
Fragmentados (F): 0.1%
Ausentes (M): 0.2%
Grupos evaluados (n): 1614
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Desafios en el cultivo

:Por qué generar recursos
de cacao (Theobroma cacao) Theobroma cacao Theobroma bicolor

gendémicos de T. bicolor?
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CONCLUSIONES

1. La optimizacion del protocolo de extraccion de ADN basado en CTAB y del flujo bioinformatico establecié una estrategia robusta para la generacion de recursos gendmicos en Theobroma bicolor.
2. El ensamblaje generado constituye un recurso gendmico de referencia para Theobroma bicolor y facilita estudios comparativos con Theobroma cacao.

3. Este trabajo amplia los recursos gendomicos disponibles para el género Theobroma y sienta las bases para futuras investigaciones en evolucién, diversidad genética, conservacion y mejoramiento.
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