Optimizando el analisis de Metagenémica por Shotgun: MeTaxFun

Isabel M. Cerezo ', Ana M. Cabello ?, Isabel Ferrera 4, Belén Delgado ', Miguel A. Morifiigo 3, Silvana T. Paniagua 3, Rocio Bautista '

"Unidad de Bioinformatica, SCBI, Universidad de Malaga, Malaga, 29590 Espana
2 Centro Oceanografico de Malaga, IEO-CSIC, Fuengirola, 29640 Espana
3 Departamento de Microbiologia, Facultad de Ciencias, Universidad de Malaga, Malaga, 29010 Espana

Muestra

La metagendémica por shotgun es una técnica utilizada para estudiar todo el material
genético de comunidades microbianas presentes en muestras ambientales o
biolégicas. La gran cantidad de datos generados por esta técnica proporciona una
comprension profunda de la diversidad genética y funcional de los microorganismos en un
ecosistema. Sin embargo, el analisis de los datos es un proceso dificil y complejo que
requiere de herramientas informéticas avanzadas y una comprension detallada de los
procesos de analisis
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Fig 1: Taxonomia a nivel de especie usando Kraken y Braken Fig 3: Nimero de CO”“QS reconstruidos por muestra y metagenoma
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