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Datos MasAgro Biodiversidad

• Datos son un recurso valioso. . .  como semillas

– Datos pueden ser producto del trabajo de una temporada, pero
también una inversión para nuevas investigaciones en el futuro

– Para ser útil en el futuro, los datos deben de ser:
• De buena calidad del punto de captura

• Curado

• Bien almacenado

• Compartido con la comunidad en una manera “FAIR”

– Findable

– Accesible

– Interoperable

– Reutilizable

Todos los colaboradores, los 
equipos del Banco de 

Germoplasma, Recursos
Genéticos, Maíz, y Trigo

Equipo de datos
de MAB

Equipo de IT
Equipo de datos de 

los Bancos de 
Germoplasma

. . . con el apoyo de todos!

https://www.force11.org/fairprinciples



• En MAB, utilizamos y contribuimos al desarrollo de 
herramientas para 

– Capturar los datos

– Curar los datos

– Analizar los datos*

– Almacenar los datos

– Diseminar los datos

– Visualizar los datos

• Queremos compartir los datos, las herramientas, y brindar

entrenamiento en el uso práctico de ambos

Datos y herramientas integrados
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GRIN-Global

• Información básica sobre las materiales en el banco de 
Germoplasma está cargada en GRIN-Global

– Nombres y otros identificadores

– Datos de pasaporte

• Sitio de colección

• Especie

• Color de grano

• Raza primaria

– Datos de characterización

• Altura de mazorca

• Días a floración femenina

http://mgb.cimmyt.org/gringlobal/search.aspx

http://wgb.cimmyt.org/gringlobal/search.aspx



GRIN-Global
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KDSmart

• La calidad de los datos empieza con su captura

• KDSmart

– Aplicación (app) de Android para teléfonos y tablets
• Gratis y disponible en Google Play Store

– Puede tomar datos en los viveros, ensayos, 
invernaderos, laboratorios, etc.

Estudios

Características

Etiquetas

Dispositivos

Ajustes

Información



KDSmart

– Puede usar un mapa de campo para dirigir la ruta
• Puede recibir una notificación cuando tiene que dar la vuelta

– Mapas de calor pueden mostrar rápidamente si hay 
fluctuaciones grandes o gradientes en los datos
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 Se genotipifican entre 1,600 – 4,800 muestras por semana
 ~2,000,000 secuencias por muestra
 ~50,000 a ~300,000 marcadores Insilico DArT (PAVs) y 

DArTseq (SNPs) de alta calidad en Trigo y Maíz
 > 70% de los marcadores localizados en regiones génicas.

SAGA - Servicio de Análisis 
Genético para la Agricultura
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Germinate

• Germinate
– Repositorio con herramientas para buscar, descargar,  y visualizar datos

– Un sistema “Open Source” desarrollado por el equipo del                     

JHI (James Hutton Institute) en Escocia

• MAB ha invertido recursos para mejorar el sistema

• Colaboramos con JHI para definir nuevas prioridades

• Podemos compartir sugerencias de todos los colaboradores con JHI



Germinate

• Datos fenotípicos



Germinate

• Sitios de colecta



Germinate

• Registro:

– Es obligatorio . . . pero abierto a todos!!!

– No es automático, pero tratamos de responder en <24 hs

– Protege de los datos de MAB con una licencia para usar los datos

– Permite al usuario guardar su germoplasma, sitios, y marcadores

moleculares “favoritos”

http://germinate.seedsofdiscovery.org/maize/

http://germinate.seedsofdiscovery.org/wheat/



Germinate y sus amigos de JHI

• Flapjack

– Desplega datos genotípicos de SNPs, PAVs, 
y/o frecuencias en una matriz coloreada

– Puede añadir información sobre QTLs y 
datos fenotípicos

– Tiene herramientas para
• Filtrar los datos
• Ordenar los datos
• Crear una matriz de similitud
• Escoger materiales buenos para MABC
• Verificar los F1s

– Germinate puede exportar los datos listo para abrir en Flapjack
• Genotípicos
• Fenotípicos



Germinate y sus amigos de JHI

Germoplasma

Marcadores

Mapa
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• Buscar las “huellas” dejadas por la 
selección
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699 marcadores SNP seleccionados

Palomero

“Carácter”

Arrocillo

Gen de interés

seleccionar el verde

Germinate y sus amigos de JHI



Germinate y sus amigos de JHI

• CurlyWhirly

– Muestra los resultados de analises de PCoA

o PCA

– Desplega los datos en una manera multidimensional (3D)

– Puede colorear los puntos según varios categorías

• Adaptación

• País de origen

– Permita el filtrado y la selección de puntos deseados
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Germinate y sus amigos de JHI

Diversidad dentro del Banco de Germoplasma de Maíz de 
CIMMYT



Almacenar
Datos

Capturar

Datos

Curar Datos

Diseminar
Datos

Visualizar 
Datos

Analizar
Datos

Datos de Germoplasma, Fénotipicos, Genotípicos, Genealógicos, y Climáticos

Datos y herramientas integrados



Dataverse

• Dataverse

– Repositorio en línea de conjuntos de datos y otros documentos

• No tiene las herramientas de búsqueda y filtrado de Germinate

• Pero ofrece la oportunidad a compartir datos muy vareados en
formatos diferentes

– .txt, .pdf, .csv, .xls, .hmp, .jpg, .flapjack, etc. 

– Agrupa los archivos relacionados en “estudios”

• Desplega metadatos por cada estudio

• Provee una citación y un URL persistente de Handle (similar a DOI)

http://data.cimmyt.org/dvn/dv/seedsofdiscoverydvn



Dataverse



Desarrollo de Capacidades

291 investigadores, profesores, y 
estudiantes en cursos y talleres (2012-
2017).

35 PhD, MSc y Licenciatura en MAB 
hasta la fecha.

Científicos están conduciendo proyectos 
de investigación para aplicar los 
productos de MAB en sus propios 
programas.



• KDSmart

• Genotipificación y Atlas 
Molecular

• Selección Genómica

• GWAS

• Fenotipificación de Trigo

15 Talleres 291 participantes

Talleres (2013-2017)

(13 y 14 de Septiembre) 

(26 de Octubre) 

(Noviembre) 



Datos y herramientas integrados

http://seedsofdiscovery.org/es/catalogo/



Desarrollo de Capacidades



Desarrollo de Capacidades

http://training.cimmyt.org
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Colaboraciones Científicas (2016)

Científico Institución Tema

Pedro Figueroa INIFAP
Resistencia a la roya amarilla del trigo de 
pan

Florencio Recendiz
Universidad de 

Guadalajara
Caracterización genotípica de la colección 
de maíz de CUCAB - UdG

Humberto Reyes
Universidad Autónoma
Agraria Antonio Narro

Modelos informáticos para seleccionar la 
diversidad genética basada en alelos raros y 
específicos

Sergio A. Rodriguez
Universidad Autónoma
Agraria Antonio Narro

Recursos genéticos para el mejoramiento
de maíz forrajero en el altiplano mexicano

Francisco Zavala
Universidad Autónoma

de Nuevo León
Germoplasma de maíz criollo con 
pigmentos útiles



Colaboraciones Científicas (2017)

Científico Institución Tema

Ruairidh Sawers/Eric
Gonzales

Langebio/Cinvestaf -
Irapuato

Mapeo de rasgos cuantitativos de maíz asociados a su 
adaptación a las tierras altas del centro de México 

Ruairidh Sawers/Rocío
Aguilar

Langebio/Cinvestaf -
Irapuato

Identificación de regiones genómicas de Palomero 
Toluqueño relacionadas con adaptación a Valles altos del 
Centro de México

Luis Alberto Peinado INIFAP - Sinaloa
Implementación de estrategias genómicas para producir 
híbridos de maíz de alto valor nutricional

Francisco Quiroz CIIDIR-IPN - Sinaloa
Caracterización gentípica de maíces tolerantes y 
susceptibles a Fusarium

Afonso Monteiro Novasem - Guadalajara
Genotipificación de líneas endogámicas de maíz para la 
identificación de patrones heteróticos que auxilien en el 
desarrollo de híbridos productivos

Amalio Santacruz COLPOS - Texcoco
Identificacion de MM asociados a la capacidad de 
expansión del maíz Palomero mediante análisis de 
segregantes en masa

José Luis Spinoso COLPOS - Texcoco Caracterizacion genética en un banco de germoplasma de 
café (Coffea arabica y Coffea canephora)

Victorino Morales Ramos
COLPOS - Córdoba

Desarrollo de capacidades para el análisis e interpretación 
de datos genotípicos del cafeto (Coffea arabica L.)



http://seedsofdiscovery.org/es/convocatoria-investigacion-masagro-biodiversidad/



http://seedsofdiscovery.org/es/convocatoria-a-estudiantes-masagro-biodiversidad-2017/



Retos y Oportunidades

Excelencia en el manejo
de datos,  compartir

datos, herramientas, y 
capacitación

Usted

Sus colegas
Estudiantes

Investigadores
Responsables

Políticos Comunidad Global

Donadores

Aumentar de manera sostenible la productividad de los sistemas de maíz y trigo 

para garantizar la seguridad alimentaria mundial y reducir la pobreza

EQUIDAD!!



Jonás Aguirre (UNAM), Flavio Aragón (INIFAP), Gary Atlin, Odette Avendaño (LANGEBIO), Michael Baum (ICARDA), David Bonnett, 

Hans Braun, Ed Buckler (Cornell Univ.), Juan Burgueño, Vijay Chaikam, Alain Charcosset (AMAIZING), Gabriela Chávez (INIFAP), 

Jiafa Chen, Charles Chen, Andrés Christen (CIMAT), Angelica Cibrian (LANGEBIO), Héctor M. Corral (AGROVIZION), Moisés Cortés

(CNRG), Sergio Cortez (UPFIM), Denise Costich, Lino de la Cruz (UdeG), Etienne Duveiller, Marc Ellis, Armando Espinosa (INIFAP), 

Néstor Espinosa (INIFAP), Gilberto Esquivel (INIFAP), Luis Eguiarte (UNAM), Mustapha El-Bouhssini (ICARDA), Gaspar Estrada

(UAEM), Juan D. Figueroa (CINVESTAV), Pedro Figueroa (INIFAP), Jorge Franco (UDR), Guillermo Fuentes (INIFAP), Bonnie Furman, 

Amanda Gálvez (UNAM), Héctor Gálvez (SAGA), Karen García, Silverio García (ITESM), Noel Gómez (INIFAP), Gregor Gorjanc

(Roslin Inst.), Sarah Hearne, Carlos Hernández, Juan M. Hernández (INIFAP), Víctor Hernández (INIFAP), Luis Herrera (LANGEBIO), 

John Hickey (Roslin Inst.), Huntington Hobbs, Puthick Hok (DArT), Javier Ireta (INIFAP), 

Andrzej Kilian (DArT), Huihui Li, Marta Lopes, Francisco J. George Mahuku, Manjarrez

(INIFAP), David Marshall (JHI), César Martínez, Carlos G. Martínez (UAEM), Manuel 

Martínez (SAGA), Ky Matthews, Iain Milne (JHI), Terrence Molnar, Moisés M. Morales

(UdeG), Henry Ngugi, Francis Ogbonnaya (ICARDA), Alejandro Ortega (INIFAP), Iván 

Ortíz, Leodegario Osorio (INIFAP), Natalia Palacios, José Ron Parra (UdeG), Tom 

Payne, Javier Peña, Cesar Petroli (SAGA), Kevin Pixley, BM Prasanna, Ernesto 

Preciado (INIFAP), Matthew Reynolds, Sebastian Raubach (JHI), María Esther Rivas

(BIDASEM), Carolina Roa, Alberto Romero (Cornell Univ.), Ariel Ruíz (INIFAP), Carolina 

Saint-Pierre, Jesús Sánchez (UdeG), Gilberto Salinas, Yolanda Salinas (INIFAP), 

Carolina Sansaloni (SAGA), Ruairidh Sawers (LANGEBIO), Sergio Serna (ITESM), Paul 

Shaw (JHI), Rosemary Shrestha, Aleyda Sierra (SAGA), Pawan Singh, Sukhwinder 

Singh, Giovanni Soca, Ernesto Solís (INIFAP), Kai Sonder, Ken Street (ICARDA), Maria 

Tattaris, Maud Tenaillon (AMAIZING), Fernando de la Torre (CNRG), Heriberto Torres

(Pioneer), Samuel Trachsel, Grzegorz Uszynski (DArT), Ciro Valdés (UANL), Griselda 

Vásquez (INIFAP), Humberto Vallejo (INIFAP), Víctor Vidal (INIFAP), Eduardo Villaseñor

(INIFAP), Prashant Vikram, Martha Willcox, Peter Wenzl, Víctor Zamora (UAAAN)
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