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De: Iñaki - Adesa Asesoria inaki@adesa-asesoria.com

Asunto: RE: JORNADA ADESA. PROGRAMA DEFINITIVO

Fecha: 15 de enero de 2015 13:46

Para: daniel.ramon@biopolis.es, daniel.gimenez@gencat.cat, Marian M. de Pancorbo marianpancorbo@gmail.com,

mmolina@idiazabal.net, Javier Gamboa, BIOGENETICS jgamboa@biotecno.org

Hola.&Mañana&tened&en&cuenta&que&en&la&zona&de&la&Facultad&se&suele&aparcar&bastante&mal,
porque&hay&poco&si; o.
&
Os&recomiendo&el&Parking&Publico&del&Iradier&Arena&(plaza&de&toros).&Está&a&5&minutos&andando&de
la&Facultad.
&
Un&saludo&y&nos&vemos&mañana.
&

&

De: Iñaki - Adesa Asesoria [mailto:inaki@adesa-asesoria.com] 

Enviado el: viernes, 19 de diciembre de 2014 13:26

Para: daniel.ramon@biopolis.es; 'daniel.gimenez@gencat.cat'; Marian M. de Pancorbo

(marianpancorbo@gmail.com); mmolina@idiazabal.net; Javier Gamboa, BIOGENETICS

(jgamboa@biotecno.org)

Asunto: JORNADA ADESA. PROGRAMA DEFINITIVO

&
Hola&a&todos&de&nuevo.&Ya&tenemos&el&programa&defini; vo.&Os&lo&paso.
&
Aprovecho&la&ocasión&para&desearlos&Felices&Fiestas&a&todos.
&
Seguiremos&en&contacto&a&la&vuelta&de&vacaciones.
&
Un&saludo
&

La secuenciación genómica masiva aplicada 
 a la seguridad alimentaria 



La SGM aplicada a la seguridad alimentaria 

1. Introducción a Biopolis SL 

2. La secuenciación genómica masiva 

3. Desarrollos en Biopolis SL 

4. Conclusiones 



La SGM aplicada a la seguridad alimentaria 

1. Introducción a Biopolis SL 

2. La secuenciación genómica masiva 

3. Desarrollos en Biopolis SL 

4. Conclusiones 



Información general 

• Biopolis SL nació en el año 2003 como una 
spin-off del CSIC 

• Sus socios actuales son Central Lechera 
Asturiana, CSIC, Naturex y Talde Capital Riesgo 

• Ofertamos algo distinto: una I+D que cubre 
todo el desarrollo de un producto en fuerte 
interacción con elcliente 

• Usa la excelencia científica como una 
herramienta para comercializar productos de 
alto valor añadido 

• Tiene tres líneas de negocios: servicios de I+D 
a la carta, producción industrial de 
microorganismos y licencia de sus desarrollos 
internos  



Lifesequencing SL 

• Lifesequencing SL es una compañía especializada 
en la secuenciación genómica masiva 

• Los socios son Biopolis SL (60%) y Secugen SL (40%) 

• La compañía tiene trestecnologías de 
secuenciación: pirosecuenciación por 454 FLX GS 
de Roche, ultrasecuenciación por Ion Torrent y 
MiSeq Illumina 

• Además, tiene dos alianzas comerciales; una con el 
Beijing Genomics Institute que le permite ofrecer la 
tecnología de HiSeq y NextSeq de Illumina y otra 
con la compañía californiana PacBio para usar su 
tecnología 

• Finalmente, Lifesequencing SL y Genometra SL 
sellaron en el 2013  una AIE para reforzar sus 
actividades bioinformáticas 

• La compañía está radicada en el Centro de I+D de 
Biopolis SL 



Instalaciones de la empresa 

• Biopolis SL está ubicada en un edificio de 1500 m2 en el Parc Cientific de la Universitat 
de València 

• En este edificio cuenta con once laboratorios y dos plantas de producción (una GMO y 
otra no-GMO), así como toda una serie de instalaciones anejas 

• Todas las instalaciones han sido autorizadas por la Comisión Nacional de Bioseguridad 



Las plataformas de Biopolis SL 

Bioquímica 

Microbiología 

Biología molecular 

Cultivos celulares 

Organismos modelo 

Escalado 

Fermentación 

Metabolómica 

Modelos murinos 

Genómica 



Lo más importante: nuestra plantilla 

• En el grupo Biopolis trabajan 49 personas (42 en Biopolis SL y 7 en Lifesequencing 
SL) 

• La mayoría son doctores (18) o licenciados (21); el resto son FP de grado superior 
(10) 

• Nuestra plantilla incluye biólogos, biotecnólogos, farmacéuticos, informáticos, 
ingenieros agrónomos e ingenieros químicos, químicos, tecnólogos de alimentos, 
abogados y economistas  



Nuestros clientes 



La oferta de Biopolis y Lifesequencing 

Alimentación humana y animal Química fina y farmacia 

Evaluación de 
ingredientes 
funcionales 

Producción de 
probióticos 

Genómica masiva 
Revalorización de 

residuos 
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El inicio de la secuenciación genómica 

•Las primeras tecnologías para la secuenciación 
del DNA se inventaron a finales de la década de 
los 70 

•Dos grupos diferentes, el de Maxam y Gilbert 
en la Universidad de Harvard y el de Sanger en 
la Universidad de Cambridge, desarrollaron dos 
métodos para hacerlo 

•La tecnología de Sanger ha sido la más usada; 
su método se basa en la separación 
electroforética de mezclas de productos de 
DNA extendidos con terminadores marcados 
con isótopos radioactivos 

•Su uso se incremento notoriamente cuando en 
los 90 se usaron terminadores marcados con 
fluoróforos y detectores automáticos de láser 



El primer genoma humano 

• El gran logro de estas técnicas fue conseguir 
secuenciar el genoma humano 

• El 15 de febrero del 2001 se publicaba en la revista 
Nature el primer borrador del genoma humano 
obtenido por el “International Human Genome 
Project” 

• Un día más tarde, la revista Science publicaba un 
segundo borrador obtenido por la compañía 
norteamericana Celera Genomics 

• En ambos casos, los datos se obtuvieron mediante la 
tecnología de Sanger 

• Aunque fue un hito en la historia de la biomedicina, 
estos borradores eran muy incompletos: sólo 
cubrían el 90% del genoma eucromático, tenía más 
de 250.000 interrupciones y contenía muchos 
errores 

 



La prehistoria 



Los números de la tecnología Sanger 

• La tecnología capilar de Sanger detecta 500-
600 bases de un total de 96 reacciones en 10 
horas, de forma que es posible producir 
115.000 bases por día 

• Se han desarrollado procesos de preparación 
de muestras que son altamente eficaces 

• También se dispone de buenos programas 
bioinformáticos para procesar la información 
generada 

• Aun así, secuenciar un genoma humano con 
esta tecnología costó 10 años y una inversión 
de 3000 millones de dólares 



Secuenciación genómica masiva 

• En el año 2005 comenzaron a aparecer 
estrategias de secuenciación del DNA 
totalmente diferentes de la secuenciación 
capilar 

• En estos equipos, llamados de “secuenciación 
genómica masiva”, se consiguen lecturas 
mucho más altas por instrumento y día y a un 
menor coste 

• Se ha producido una competencia feroz entre 
las diferentes compañías que han creado estas 
máquinas; el resultado final ha sido una mayor 
longitud  de lectura, una cantidad mayor de 
lecturas/día, un incremento de la fiabilidad y 
una bajada de precios 



La carrera genómica 

10 años 
3000 millones $  
3000 científicos 

3 semanas 
4000-8000 € 
1 técnico FP 

2001 

2014 Q1 



El futuro 

10 minutos 
200 $ 

¿1/4 técnico FP? 

1970 1990 2015 



Plataformas actuales 



• El pasado domingo se habíann 
secuenciado completamente 53.369 
genomas de distintos animales, 
plantas y microorganismos  

• Entre otros genomas de interés 
agroalimentario se han secuenciado 
los genomas del arroz, el maíz, el 
trigo, la judía, la uva, el tomate, el 
cacao, la levadura panadera o 
muchas bacterias lácticas y 
levaduras industriales 

Secuenciación de genomas 

https://gold.jgi-psf.org 



Descifrando los microbiomas 
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Polymerase Chain Reaction (PCR) is a testing procedure that permits

identification of a substance based on its DNA, e.g., (fungi, bacteria, etc.). DNA

extracted from a sample is acquired and reproduced by acceleration to yield a

quantity detectable by the instruments used.

PCR is extremely useful in evaluating concerns related to groundwater, fungi

and bacteria.

 

Polym erase Chain React ion ( PCR/ DNA)
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Massive amounts of data are being generated for biomedical

research purposes using ultra-high-throughput assays and

technologies, such as gene expression microarrays, proteomics

platforms, high-throughout sequencing technologies and imaging

devices. This wealth of information, especially when combined with

medical record databases and other clinical and epidemiological

data, create unprecedented opportunities in translational research.

Informatics helps scientists to make sense of all this data and

thereby plays a critical role in expediting the application of research

findings from the bench  to the bedside.

The STSI has developed rigorous and comprehensive informatics

and data analysis strategies and resources for translational

research.  The institute’s expertise and capabilities in informatics are

summarized below.  To obtain more information, investigators may

use the online form.

Bioinformatics

The STSI’s bioinformatics resources are used to further the institute’s collaborations, in-house data analyses, training

of researchers and novel methods of development in all areas of quantitative science essential to translational

research.  At the STSI, bioinformatics is applied primarily to genomics research, expecially studies involving large-

scale DNA sequencing.

STSI researchers consult and collaborate with investigators about:

Sequence analysis and variant detection from next-generation sequencing data.

Phenotype association analysis of genome-wide and candidate gene sequencing and genotyping studies.

Assay design for directed high-throughput sequencing studies.

In silico functional analysis of variant data.

SNP and candidate gene selection for genotyping and sequencing studies.

Development of genomic data management and analysis tools and techniques.

For more information:

Brief bio of Ali Torkamani, Ph.D.,  Assistant Professor at STSI.

Biostatistics & Study Design

The STSI’s biostatistical support team is collaborating with

investigators at The Scripps Research Institute , Scripps

Health physicians and researchers at the West Wireless

Health Institute  to develop statistical methodologies aimed

at clinical investigations, and in particular individualized

medicine studies, while bringing wireless technology to the

forefront of medical care.

Current projects include the design of gene-based and “N-

of-1” clinical trials (including a N-of-1 investigation on

Bioinformática  Muestra 

	

	

Bacterial	species	 Percentage	

Barnesiella	intestinihominis	 15,12	

Bacteroides	acidifaciens	 10,11	

Propionibacterium	acnes	 8,47	

Caulobacter	leidyia	 6,49	

Paracoccus	marcusii	 4,81	

Bifidobacterium	breve	 3,03	
Prevotella	buccae	 2,97	

Dysgonomonas	mossii	 2,57	

Prevotella	loescheii	 1,98	

Flavonifractor	plautii	 1,94	
Pseudomonas	migulae	 1,94	

Arthrobacter	bergerei	 1,35	

Prevotella	oris	 1,03	

Género  Especie Phylum 
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Higiene en instalaciones 

Seguridad alimentaria 

Evaluación funcional 

Ingredientes del alimento   

Alterantes y/o patogenos 

MicroSeq 

CompleteSeq 

TranscriptSeq 

FoodDNA Inspector 

MicroSeq 
APPCC 

EFSA 

Aplicaciones en la alimentación 



FoodDNA Inspector (I) 

Permite detectar fraudes en mezclas vegetales 



FoodDNA Inspector (II) 

  
 
 
 
 
 
 
 

98% material vegetal  1 
1% material vegetal 2 

1% excipientes 

Componente Lote 1 Lote 2 

Material vegetal 1 97% 65% 

Material vegetal 2 1.5% 0.5% 

Otros 1.5% 34.5 

Otros Lote 2 

Material vegetal 3 97% 

Material vegetal 4 1.5% 

Material vegetal 5 

Material vegetal 6 

Material vegetal 7 



FoodDNA Inspector (III) 

Pueden llevarse a cabo desarrollos equivalentes para mezclas de especies 
animales basada en la amplificación de  genes del DNA mitocondrial 

http://www.google.es/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0CAcQjRw&url=http://www.gastrosoler.com/pagina_nueva_175.htm&ei=So89VNTnJcP0avfUgMgC&bvm=bv.77412846,d.d2s&psig=AFQjCNH2wYSoCgWKh5xgjvc4Q3QQWJrQoA&ust=1413406871846430
http://www.google.es/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0CAcQjRw&url=http://saboruniversal.com/2008/08/como-preparar-carne-para-hamburguesas-caseras/&ei=8Yw9VMrbL4ixab-PgoAF&bvm=bv.77412846,d.d2s&psig=AFQjCNFwRcK1Z5HINRTLopwjVQaVRChXow&ust=1413406170059280


MicroSeq (I) 

Permite detectar todos los microorganismos presentes en una muestra, 
aunque no estén estipulados previamente, y en una única reacción de 

secuencia 

Tiras API (10-40 €/muestra) 

Cultivo (20-60 €/muestra) 

PCR/qPCR (5-20 €/muestra) 



MicroSeq (II) 

Description Max	score Query	cover E	value Ident
Staphylococcus	xylosus	strain	KL	162	16S	ribosomal	RNA	gene,	partial	sequence 1724 98% 0.0 98%
Staphylococcus	saprophyticus	subsp.	saprophyticus	strain	ATCC	15305	16S	ribosomal	RNA	gene,	complete	sequence 1718 98% 0.0 98%
Staphylococcus	saprophyticus	subsp.	bovis	strain	GTC	843	16S	ribosomal	RNA	gene,	partial	sequence 1712 98% 0.0 98%
Staphylococcus	succinus	subsp.	casei	strain	SB72	16S	ribosomal	RNA	gene,	partial	sequence 1701 98% 0.0 98%

Cepas no patogénicas del género Staphylococcus (98%) 

Cepa patógena St. aureus (2%) 

Description Max	score Query	cover E	value Ident
Staphylococcus	aureus	subsp.	aureus	N315	strain	N315	16S	ribosomal	RNA,	complete	sequence 1249 100% 0.0 100%
Staphylococcus	aureus	subsp.	aureus	JH1	16S	ribosomal	RNA,	complete	sequence 1249 100% 0.0 100%
Staphylococcus	aureus	subsp.	aureus	strain	S33	R	16S	ribosomal	RNA	gene,	complete	sequence 1249 100% 0.0 100%



MicroSeq (III) 

0%	

10%	

20%	

30%	

40%	

50%	

60%	

70%	

80%	

90%	

100%	

Pac1_t0	 Pac1_t1	 Pac2_t0	 Pac2_t1	

name Pac1_t0 Pac1_t1 Pac2_t0 Pac2_t1

[6]Bifidobacterium	scardovii 48,125 4,639 0 0

[6]Streptococcus	salivarius 22,514 0,188 2,414 0,737

[6]Bifidobacterium	pseudocatenulatum 11,556 80,665 0,102 25,789

[6]Bifidobacterium	breve 6,937 2,082 3,514 12,17

[6]Bifidobacterium	longum 5,887 9,029 88,146 36,576

[6]Bifidobacterium	bifidum 2,391 0,966 0 0

[6]Streptococcus	thermophilus 1,992 0,088 0,255 0,168

[6]Lactobacillus	salivarius 0 0 2,261 0

[6]Enterococcus	ratti 0 0 1,008 0,362

[6][Ruminococcus]	gnavus 0 0 0 11,032

[6]Clostridium	hylemonae 0 0 0 4,695

[6]Enterococcus	gallinarum 0 0 0 3,311

[6]Collinsella	intestinalis 0 0 0 1,242



CompleteSeq 

• Secuenciación completa del 
genoma de un microorganismo 

• Tenemos gran experiencia en la 
secuenciación de genomas 
bacterianos y levaduriformes 

• Gran utilidad en estudios de 
seguridad alimentaria de nuevas 
cepas microbianas 

• Útil en procesos de protección 
industrial  



TranscriptSeq 

Lb. rhamnosus 
CNCM I-3690 

Insulin like-pathway 
 

Metabolismo de lípidos 
 

Respuesta a estrés 
Sistema inmune innato 

DAF-16 

Lb. rhamnosus 
CNCM I-4317 

E. coli  
OP50 
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El ejemplo de los líderes 



La reflexión final 

A lo desconocido no hay que 
tenerle miedo, simplemente 
hay que entenderlo 
 
 
(Marie Curie, 1867-1934) 



Daniel Ramón Vidal (daniel.ramon@biopolis.es) 

http://www.linkedin.com/profile/view?id=64921252&trk=tab_pro 

Biopolis SL  

Parc Cientific Universitat de València 

C/ Catedrático Agustín Escardino Benlloch 9; Edificio B; 469809-Paterna; Valencia  


