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¿Qué hacemos al secuenciar?

nucleótido



https://youtu.be/RcP85JHLmnI

Cómo funciona la tecnología Nanopore?

https://support.microsoft.com/es-es/office/el-sitio-web-al-que-est%c3%a1-intentando-acceder-no-funciona-con-internet-explorer-8f5fc675-cd47-414c-9535-12821ddfc554?ui=es-es&rs=es-es&ad=es


Cómo funciona la tecnología Nanopore?



Cómo funciona la tecnología Nanopore?



Cómo funciona la tecnología Nanopore?



VENTAJAS
Dispositivo portátil de bajo costo
Basecalling en tiempo real
Secuenciamiento directo de RNA ya que también detecta uracilo
Obtención de lecturas largas 
Se puede escalar a cientos de genomas
Metagenómica
Amplicones

DESVENTAJA
Igual que otras tecnologías de lectura larga, presenta una alta tasa de error depende de los 
métodos de preparación de la librería (inserciones y deleciones)



Protocolo ARTIC Network



Protocolo ARTIC Network:  protocolo detallado y una ventana de preguntas/respuestas están 
disponibles



Amplicones
400bp

El método artic usa multiplex PCR y barcoding



218 primers





400pb

400pb

Amplicones pooles 1 y 2



Vu 2017



https://store.nanoporetech.com/native-barcoding-expansion-96.html

Barcoding





MinKnow: software de corrida

>20 muestras
24 muestras
48 muestras

Rendimiento

Tiempo de análisis





Muestras 
Mayo – Diciembre 2020
Enero-Mayo 2021



- Diversidad a una escala mayor, 
se basa en SNPs a lo largo de la 
filogenia
- Esta agrupación no varía en el 
tiempo y se puede observar su 
comportamiento por años

Dr. Aine O’Toole, ARTIC AND CLIMB-BIG-DATA JOINT WORKSHOP

Clados

- Utiliza información 
epidemiológica: ej. geográfica 
además de la genómica

- Pueden extenderse mucho

- Al ser una clasificación jerárquica 
y más fina, puede ser menos 
estable y cambiar

Linajes





Análisis filogenéticos preliminares



Clados detectados en el Dpto. Central Enero 2021-Mayo 2021

Frecuencia global de clados-Nexstrain
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Linaje P1
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P1 B.1.617.2

Linajes detectados en el Dpto. Central Enero 2021-Mayo 2021

Frecuencia global de linajes emergentes-Nextstrain





Dropout Orf1a Dropout Orf1a/S

Dropout S

13/02/2021 28/02/2021

(no voc, 14/03/2021)«wt»



Detección de variantes por RT-PCR-CENTRAL
Muestras Diciembre 2020-Marzo 2021
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*Central junio: proporción P/B.1.351 sigue igual
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Enero hasta semana 2 de junio 2021

343 muestras analizadas RT-PCR variantes

Semana epidemiológica
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ALTO PARANA

Semana 4 de febrero hasta semana 1 de abril 2021

114 muestras analizadas RT-PCR variantes
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P1/B 1.351 B 1.1.7

Junio 2021

179 muestras analizadas RT-PCR 
variantes



En proceso (PINV-239):
Análisis filogenéticos (objetivos específicos)

Perspectivas:
Otras herramientas de análisis de datos crudos
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