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Objetivos CIMMY'T. SAGARPA

Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo

» Descubrir y movilizar el potencial
genetico del trigo para
adaptacion climatica, seguridad
alimentaria y usos industriales
mediante el uso de la
biotecnologia, para agregar valor
a los recursos geneéticos
conservados por el CIMMYT y
otras instituciones.




Seleccién de
semillas del Banco
de Germoplasma

Crecimiento de
plantas en
invernadero o
campo

Banco de Germoplasma

Caracterizacion del

CIMMYT/ICARDA

Genotipificacion
en SAGA

-
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DNA samples tracker system
De la hoja/semilla al ADN

B ona sampie Tacing. N

- = C & [J sampletracker-wheat.cimmyt.org

i Aplicaciones E Genohub - The Mext... " Tasks - Project Web ... m i Genomic Technole... ﬁ Plan members | Cigna ar Google Traductor [ DArTdb main

. CIMMYT.

Centro Internacional de Mejoramiente de Maiz y Trigo

Welcome to the DNA Sample Tracking Application.

Here you can keep the tracking of samples sent to service providers for sequencing, as well as the results delivered by them.
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LIMS (laboratory information management system) SAGA SAGARPA |
Del ADN a la secuenciacion
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Welcome jeampos to DATTdb 0.31 @ DArT home & @ &

Digestions quide

DArTdb statistics

December 2015
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DArTsoft pipeline SAGARPA
De la secuenciacién a marcadores moleculares (DArTseq y SilicoDArT) T —

GANADERIA, DESARROLLO RURA
PESCA Y ALIMENTACION

Home  File Manager  Analytical Tools  Development Tools  Logout

KDCompute

Data Analysis

Search for algorithm name here

Algorithm Description: DArTsoft 14 is our next generation sequencing tool

Secondary Pipeline

DATsoft 14 Algorithm Help: Requires a CSV file that contains a list of target with NO HEADER row.
) . Output folder name must be specified and this will be your result files located at public space (e.q. tatry) with the format:
Testing algorithms organism_name/your_specified_fodler_name. If you don't specify an organism name, it will be stored in ‘none’
directory.

Algorithm Version: 1.5
Author: Stanley Wijoyo and Jason Carling

Date of Last Update: 12 May 2015

Required Sequence SNP Marker SNP Marker

Arquive Editar Formatar  Exibir  Ajuda Parameters Selection Parameters Output Filg

>502845 <unknown description=
AGTAGAATTGAGGTTGAAGATCAACCAGAGTCACTCTACTCACAGTA
CATTCACAAAGACAATTTCTAACTCAACTT TATGCACATATTTTAGG

PAV Marker
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Datos generados por MAB

« Genaotipificacion de 56,875 muestras

87% Hexaploides (Landraces,
lineas elites, sintéticos y pre-
mejoramiento)

10% Tetraploides (trigos duros
y landraces)

3% Silvestres

Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo

I CIMMYT. SAGARPA |

« Genotipificacion de 44,345 muestras

7% Landraces

5% Silvestres

13% LTP pre-mejoramiento
75% Banco de Germoplasma
de ICARDA

2012 2013 ) 2014 3 2015 32016 ) 2017 g

v' Es la mayor coleccion de datos genotipicos generados
para cualquier cultivo utilizando innovacion tecnolégica
de punta.

>100,000

v Caracterizacion genotipica de los dos Bancos de perfiles genéticos

Germoplasma de trigo mas grandes del mundo

(CIMMYT e ICARDA).

v Datos genotipicos accesibles a través del portal

Dataverse

(> 5 Billones de datos)

YMasAgro



Caracterizacion gendmica de los marcadores
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Diversidad de silvestres CIMMYT. SAGARPA

Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo

Genome
"D O DDM, DMS"

accesiones (1115 CIMMYT, 3091 ICARDA), 27 especies silvestres, 22 diferentes genomas,
SilicoDATrT, DArTseq - SNP




Diversidad de tetraploides CIMMYT. SAGARPA

Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo

Group1
B Advanced Cultivar
[l Ereeder Line
B Cultivar
B LANDRACE

accesiones, 10 especies, genomas, SilicoDAIT (PAV’s),
SNP’s




Colecciones nucleo CIMMYT.

Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo

Mantienen al maximo la diversidad reduciendo a un “20%” la coleccion original

Tetraploides Hexaploides

Silvestres Trigos duros Trigos harineros

No. total de la coleccion: 4206 No. total de la coleccion: 18650 No. total de la coleccion: 60304
Coleccion nucleo: 819 Coleccion nucleo: 4000 Coleccion nucleo: 12000




Equipo de técnicos y asitentes de

investigacion que contribuyeron a la
generacion de esta gran cantidad de
datos




Cientificos y estudiantes del CIMMYT, colaboradores nacionales e internacionales
estan utilizando datos genotipicos generados por MasAgro Biodiversidad

ICIMMYT. inifap #ICARDA (NIAB E\i IPK  ciueotauas

GATERSLEBEN Azerbaljan

Jorge Franco- Universidad de Uruguay - Uruguay
Mario Caccamo - NIAB - UK

Bruno Santos — NIAB - UK

David Marshall — JHI - UK

Andrzej Kilian — DAIT - Australia

Benjamin Kilian — Crop Trust - Alemania

Peter Wenzl — CIAT - Colombia

Earlham o SAGARPA
NIAB } Institute IR s ‘
Diversity ga- CROP i
Arrays ) @gBBORC '¥‘ TRUST |
Tec h no lo gy blosuence for the future | |

CIMMYT

nternational Maize and Wheat Improvement Cente!




