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El desarrollo en los ultimos afios de las denominadas tecnologias de secuenciacion masiva permite
actualmente obtener millones de secuencias de ADN a una velocidad sin precedentes y a un coste
cada vez mas reducido. NGS-Next Generation Sequencing con su rendimiento, escalabilidad y
velocidad sin precedentes, permite a los investigadores estudiar sistemas biologicos a un nivel

nunca antes posible.

o The accelerating pace of change...
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Hoy en dia, las complejas preguntas de investigacion gendmica exigen una profundidad de infor-
macién mas alla de la capacidad de las tecnologias tradicionales de secuenciacion del ADN. La
secuenciacion de proxima generacion ha llenado esa brecha y se ha convertido en una herramienta

de investigacion cotidiana para abordar estas preguntas.

La irrupcion de las tecnologias de secuenciacion de nueva generacion en la genética molecular
promete superar todas las limitaciones de las estrategias actuales utilizadas para la identificacién
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de variantes y genes asociados a enfermedad. Las caracteristicas de estas tecnologias pueden
contribuir sustancialmente a mejorar el proceso de diagnostico molecular de enfermedades
causadas por variantes genéticas.

Las ciencias informaticas han tomado una relevancia critica en la NGS en el sentido de que
sus capacidades son esenciales para manejar y analizar datos biolégicos. La NGS produce una
cantidad de datos sin precedentes que un ordenador comun no puede manejar. Aunque para
algunas plataformas existen herramientas de manejo de datos y andlisis en un tinico programa,
cualquier tarea no trivial a realizar con los datos requerira al menos de una persona con cono-
cimientos en bioinformatica.

En el futuro las compaiias de software y los proveedores de equipos de NGS desarrollaran pro-
gramas con los que no sera imprescindible tener conocimientos en bioinformatica para analizar
datos de secuenciacion masiva, aunque este hecho podria limitar al usuario a solo aprovechar las
funciones predefinidas en ese hipotético software. Ademas, un analisis de los datos experimentales
que tenga sentido biologico depende de la incorporacion de toda la informacion relevante que
exista. Por tanto, nos parece evidente que, al dia de hoy, para analizar los datos experimentales
obtenidos e integrarlos con la informacion disponible en las numerosas bases de datos de infor-
macion biologica, los conocimientos en ciencias computacionales son absolutamente necesarios.

sPor qué es importante que la secuenciacion sea rapida y barata? La capacidad de secuenciar
genomas de forma rutinaria abre nuevas posibilidades en la investigacion bioldgica y en apli-
caciones biomédicas. Por ejemplo, la secuenciacion de bajo costo es un paso hacia la medicina
personalizada: un tratamiento médico a la medida de las necesidades de un individuo con base
en las variantes génicas de su genoma. En el marco del acuerdo oportunamente suscripto con el
CONICET estan impulsando con CIFACIS Rosario (Centro Internacional Franco Argentino de
Ciencias de la Informacion y de Sistemas) el proyecto de desarrollo de algoritmos para secuen-
ciacion de nueva generacion, estrategias a gran escala que aumentan la velocidad y reducen el
costo de la secuenciacion del ADN.

CONICET

CITES Centro de Innovacion Tecnoldgica, Empresarial y Social del grupo
Sancor Seguros

Sunchales - Santa Fe que desde diciembre de 2013, los profesionales dedicados a la Biotecnologia,
la nanotecnologia, la Ingenieria y las Tic"s, cuentan como un lugar exclusivo dedicado a dichas
actividades. Incubadora de proyectos de base cientifica que destina un fondo de inversion para
el proceso de investigacion eligiendo la mejor combinacién de talentos y tecnologias disruptivas
para un programa de aceleracion e incubacion de emprendimientos de alto impacto. Actualmente
apoyando el proyecto local. La creacion del CITES es una iniciativa pionera en el ambito privado
en nuestro pais cuyos beneficios tendran impacto directo en diversos sectores, como el agricola,
la produccién pecuaria, la actividad lactea, la industria metalmecdnica, las energias renovables,
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la medicina, las industrias farmacéuticas y cosméticas, el software y las telecomunicaciones,
entre muchos otros.
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