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Crisis de cebada 2008

Necesitamos un
sistema que

detecte mezclas
varietales !l
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Panel de 400 SNPs con Agriseq de Thermo

Perfil Genético de la variedad Explorer

PERFIL GENETICO VARIEDAD DE CEBADA EXPLORER
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Matriz de 47 variedades de cebada
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Soja

Panel Agriseq de 400 SNPs a partir del panel de 6K
Tipificamos 50 variedades

Promedio de 80 SNPs diferenciales

Panel de 11 SNPs permite discriminar las 50 variedades.
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Panel de 11 SNPs que discrimina las 50 variedades

AlleleName
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5 SNPs diferenciales entre variedades
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Determinacion de mezclas

* La frecuencia de reads de cada alelo es proporcional a la
frecuencia de moléculas de ADN inicial.

e La proporcion de variedades de la mezcla de puede determinar
mediante la frecuencia de cada SNP.
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var A A T T G G C A A

var A A T T G G C A A
var A A T T G G C JA A
var A A T T G G C A A
var B G T T G C C A A
var B G T T G C C A A
frecuencias 0,66 1 1 1 0,66 1 1 1
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Ejemplo de mezcla de Attika (22,5-25.0)
Serena (34,2°37,5) y Arcadia (35,9-39,4)

Estimacion de la Proporcion de Attika - GeniaFox 3.0
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GeniaFox
Pureza

Var.Uru.11 con trazas de Var.Uru.14 :

95,5% de pureza. 98,5% de pureza.

Frecuencias Variant Caller Frecuencias Variant Caller

Estimacion de la Proporcion GeniaFox 1.1 Estimacion de la Proporcion GeniaFox 1.1
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Util para control en distintas etapas

»Pureza varietal en campo

> Pureza varietal Industria

(calidad maltera)
¢ Analisis de mezcla
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Beneficios:

Alta sensibilidad: hasta 0.8% en una muestra.

Seguro: Intervalo de confianza del ensayo de un 99%.
Flexible: Semilla, planta, grano, malta.

Rapidez: 15 dias.
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Conclusiones

Paneles de 400 SNPs en cebada y en soja.
Panel minimo de 11 SNPs para 50 variedades.

_a informacion interrogada es minima, protegiendo
informacion sensible.

Mediante NGS la tipificacion de SNPs puede cuantificar
mezclas y determinar pureza.
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Contacto

azambuja@genia.com.uy

Uruguay
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