
Tecnología desarrollada

Beneficios / Ventajas

Oferta tecnológica

Consiste en una base de datos desarrollada para conocer la variabilidad gené�ca de la especie My�lus 
Galloprovincialis. Para ello, se realizó una secuenciación masiva del genoma completo de esta especie, u�lizando 
tecnologías NGS (Next Genera�on Sequencing) a través de la plataforma Ilimuna (DNA-Seq). A par�r de lo anterior, 
se lograron reconocer 6.382 si�os variables candidatos dentro de la especie, de los cuales 1.621 marcadores �po 
SNP’s lograron ser descritos con alta confiabilidad estadís�ca.
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• El análisis de secuencias gené�cas masivas a través de NGS favorece la iden�ficación de marcadores �po 
SNP’s, propiciando programas de selección ar�ficial de mejora a la produc�vidad de la especie estudiada.

Usos / Aplicaciones
Permite acceder a información rela�va a diversidad gené�ca de la especie My�lus Galloprovinciali, siendo ú�l para 
la iden�ficación de individuos o poblaciones (stock) de esta especie. 
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