
ALIMENTOS FUNCIONALES



Aplicaciones de las nueva generación de tecnologías de secuenciación al 
mejoramiento vegetal



Pre-mejoramiento y mejoramiento



Integración de la genómica y el mejoramiento vegetal
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Propósitos de los proyectos genómicos

‐Establecer plataformas web que permitan integrar datos, información, herramientas de 
análisis.

‐Ensamblar mapas genéticos y físicos‐Ensamblar mapas genéticos y físicos 

‐Identificar y anotar el conjunto de genes codificados en el genoma

‐Caracterizar la diversidad nucleotídica del genoma

‐Reunir la información acumulada de expresión de genes (microarreglos)

‐Proveer recursos y herramientas para la comparación de los genomas 



Proyectos genómicos en progreso y/o parciales
Plataformas web 



Ensamblar mapas genéticos y físicos

http://soybase.org/tutorials/physmap/search1.html



Identificar y anotar el conjunto de genes codificados en el genoma



Caracterizar la diversidad nucleotídica del genoma



Reunir la información acumulada de expresión de genes



‐Proveer recursos y herramientas para la comparación de los genomas 



‐Proveer recursos y herramientas para la comparación de los genomas 



Genómica estructural y funcional del girasol cultivado

Areas de investigación – integración- finalidad
N P i R h H i E b HNorma Paniego - Ruth Heinz ‐ Esteban Hopp

Mapeo físico:

Desarrollo marcadores

Mapeo físico: 
integración mapa genético 

y físico

Desarrollo marcadores 
Mapeo genético & 
Análisis de QTLs

Estudios de diversidad
Mapeo de asociaciónGenómica 

Girasol

Aislamiento y caracterización
genes candidatos

eBiopipeline ®
Base de datos (MySQL)

Chip girasol

‐SSR, SNP, EST ‐Mapeo QTLsSSR, SNP, EST
‐Desarrollo poblaciones de mapeo 
‐Métodos de genotipificación

Mapeo QTLs
‐Perfiles transcripcionales y metabolitos
‐Caracterización BACs e hibridación in situ



Genómica girasol



Genómica funcional girasol





Diversidad nucleotídica

InDelSNPs



Genómica funcional‐metabolómica



Métodos de genotipificación de alto procesamiento para SNPs

Fusari y col, no publicado



SNP Discovery by Massively Parallel Transcriptome Resequencing in Sunflower and Development of a 
Bioinformatic Pipeline and Database for Mining and Displaying SNPs in Next-Generation Sequence 
Assemblies

The top figure shows an alignment of reads from the genotype ‘HA383’ with three distinct positions of variation 
from the consensus unigene sequence.  Our interface can compile the reads for each genotype into a 
genotype consensus sequence (bottom figure) and more easily demonstrate properties such as haplotypic 
agreement among collections of genotypes. 77,820 SNPs among 17,638 unigenes

P-142 Plant & Animal Genomes XVII Conference 2009



Realizar Mapeo por Asociación

Aproximación genómica para encontrar alelos (genes) involucrados en un carácter agronómico

.

Utiliza la variación tanto fenotípica como genotípica en un conjunto de
individuos que pueden o no estar relacionados.
Ej. Poblaciones naturales o colecciones de germoplasma



Realizar Mapeo por Asociación

Estrés Biótico

Tolerancia a la Podredumbre 
Húmeda del Capítulo (PHC)m p ( )

134 líneas

Caracterización fenotípica

16-02/17-03 banco de germoplasma

aracter zac ón fenot p ca

Evaluación a campo EEA Balcarce
Campañas 2008/2009 y 2009/2010

Incidencia de la enfermedad 

Severidad
Campañas 2008/2009 y 2009/2010

Caracterización molecular

Período de incubación

Polimorfismos SNPs e INDELs
en Genes candidatos  IB  

Caracterización molecular

en Genes candidatos, IB. 

Análisis de la estructura poblacional 
mediante SSRs, IB - EEA Manfredi



Realizar Mapeo por Asociación

Tolerancia a la Podredumbre Húmeda del Capítulo (PHC)

Polimorfismos SNPs e INDELs en Genes candidatosCaracterización molecularCaracterización molecular

Genes Candidatos
(≈20)

I. Transcriptos de expresión 
aumentada en estudios de interacción 

II. Transcriptos diferencialmente 
expresados en capítulos de la línea 

( )

entre Sclerotinia y uno de sus 
huéspedes (Brassica napus)

(Zhao y col. 2007)

tolerante RHA801 a los dos días 
post-inoculación ≈ 17 (Peluffo y col. póster)

Búsqueda de ortólogos en girasol ≈ 38

Amplificación y secuenciación = 25

Amplificación

Evaluación del polimorfismo = 15 (8)
(secuenciación 10 líneas)

Evaluación del polimorfismo ≈ 12
(secuenciación 10 líneas)



Realizar Mapeo por Asociación

Tolerancia a la Podredumbre Húmeda del Capítulo (PHC)

Polimorfismos SNPs e INDELs en Genes candidatosCaracterización molecularCaracterización molecular

Genotipificación
(3 individuos por línea)(3 individuos por línea)

Secuenciación Resolución de 
fragmentos de 
distinto tamaño 

di t  
métodos de detección de 
heterodúplex mediante 

dHPLC
(O f   U d hill  1998) 

mediante 
electroforesis 
capilar en sec. 
automático 

(Oefner y Underhill. 1998) 



C Fusari, Tesis Doctoral UBA 2010
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