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*Debido a la falta de tiempo y la complejidad del proceso de ensamblado, no realizaremos el ensamblado de un genoma 
completo en tiempo real.



Pasos principales de la secuenciación
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Oxford Nanopore



Oxford Nanopore

• Portátil
• Lecturas largas 

• Secuenciación en tiempo real
• Ensamblado de genomas complejos



Formato de ficheros: (FAST5 à FASTQ)



Algunos ensambladores

• Lecturas cortas: Velvet, SPAdes

• Lecturas largas: Canu, Flye, Miniasm

• Combinación de lecturas cortas y largas: Unicycler, MASurCa



Overlap Layout Consensus (OLC)
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Demo de ensamblado de genoma con NanoDJ



• El ensamblado depende de diferentes factores, como la naturaleza del organismo 
secuenciado y el rendimiento de la secuenciación.

• El tipo de ensamblador depende del objetivo de su estudio y del genoma que desea 
ensamblar.

• El ensamblado de genomas más grandes requiere un mayor rendimiento computacional 
y un mayor tiempo de ejecución.

• Estamos probando nuevas herramientas para incorporar en NanoDJ.
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