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Secuenciación masiva

Caracterización Genómica de
SARS-CoV-2 en tiempo real



dsDNA

Secuenciación masiva

Ácidos nucleicos 

DNA Genómico Amplicones RNA

Second Strand Synthesis

SCOTT A. MCEWEN and PETER J. COLLIGNON. 2018



SECUENCIACIÓN MASIVA APLICADA A VIRUS 

Virus con genomas pequeños infectando 
células con tamaños genómicos grandes

• Secuenciar más
• Incrementar la proporción viral

PROBLEMA

SOLUCIÓN



Incrementar la proporción viral
ENRIQUECIMIENTO

• Cultivos
• PCR
• Sondas de captura
• Aislamiento de partículas virales



ARTIC (https://artic.network/ncov-2019)

Enrichment of viral sequences by PCR (ARTIC)

NGS of all the sequences

Ultraplex-PCR

Pool 1

Pool 2

SARS-CoV-2





¿En qué virus podría aplicar una estrategia de enriquecimiento por PCR?



Parvovirosis Distemper
Carnivore 

protoparvovirus 1

Canine morbillivirus

-ssRNA – 15690 nt

VIRUS CANINOS

-ssDNA 5200 nt

Ns VPs



Carnivore 

protoparvovirus 1

Canine morbillivirus

Detección y caracterización genética



Carnivore 

protoparvovirus 1

Canine morbillivirus

Caracterización genómica - NGS
PROTOCOLOS 

DE 

ENRIQUECIMIENTO



Amplicones CPV

Carnivore 

protoparvovirus 1

PCR



CO-INFECCIÓN TABLE 3 Nucleotide and amino acid differences along the coding sequences of the CPV-2c, CPV-2a, and recombinant 364-rec strains 

 

 

 

 

 
a VP1 Intron. Shaded nucleotides represent identical sequences.  

ORF NS1 VP1 VP1/VP2 

Nucleotide 

position 81 342 516 1173 1542 1714 1875 1975 2063 2085 2086 2432 2550 2574 2817 3246 3314 3345 3484 3485 3790 3792 3832 4266 

Amino acid 

identity and 

position S27 C114 K172 G391 I514 K572E Q625 L659 Int a Int  a Int a R140K Q12 A20 T101 Y244 Y267F H277 I324Y I324Y N426E N426E A440T Y584 

2a A C A C C A A T G G A G G T C C A C A T A T G C 

364-rec G T G T T G G C A A G A G T C C A C A T A T G C 

2c  G T G T T G G C A A G A A A T T T T T A G A A T 

Pérez et al. 2014



Canine morbillivirus

Infecciones en cultivo celular

dscDNA

ARN



Carnivore 

protoparvovirus 1

Caracterización genómica

PROTOCOLOS 

DE 

ENRIQUECIMIENTO

Ultraplex-PCR-NGS



Canine morbillivirus

Caracterización genómica

PROTOCOLOS 

DE 

ENRIQUECIMIENTO

Ultraplex-PCR-NGS



PCR



Carnivore 

protoparvovirus 1

Ultraplex-PCR-

NGS





Canine morbillivirus

Ultraplex-PCR-NGS



Evolución genómica

DESARROLLO METODOLÓGICO 

Capacitar recursos humanos
Grado/Posgrado

Secuenciación masiva

Transferencia de tecnología
Proyectos

Generación de convenios

Genómica funcional

Genómica comparativa

Diagnóstico

Ensayos clínicos
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