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Resumen: Las tecnologias de secuenciacidon de DNA tienen una historia no mayor a los 40 afios. El
transito tecnoldgico desde la secuenciacion “manual en casa” hasta las tecnologias actuales ha
incrementado su velocidad en las ultimas dos décadas, llevando a la generacion de la nube,
tecnologias de big-data y la nocion de Bio-Informatica. Asi, los casi 15 afios de arduo trabajo que le
llevd al consorcio publico alcanzar el primer borrador de secuencia del genoma humano, actualmente
se han reducido a un lapso entre 6 hs y 48 hs, dependiendo de la tecnologia empleada. No solo el
tiempo se ha reducido, los costos también: de USS 15.000.000 pasamos a menos de USS 7.000. Las
tecnologias de secuenciacion de proxima generacion (NGS) permiten la secuenciacion de genomas
completos o el muestreo de transcriptos completos de forma mds eficiente, econdmica y con mayor
profundidad que nunca. En lugar de secuenciar genomas individuales, ahora es posible secuenciar
cientos o incluso miles de genomas relacionados para acceder al conocimiento de la diversidad
genética. Esta ha derivado en profundos cambios en la manera de enfrentar nuevos proyectos y
desarrollos relacionados no sélo con la academia sino también con las industrias en general, el agro
y la medicina. En este Ultimo caso avanzamos hacia la “medicina personalizada”, destacando la
necesidad de nuevos desarrollos tecnolégicos, Bio-Informaticos y, sobre todo, el desarrollo de nuevos
perfiles profesionales.



