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1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: Caracterizaciéon bioinformatica del microbioma mediante secuenciacién 16S rRNA
Descripcion general (resumen y metodologia):

El término microbiota hace referencia al conjunto de microorganismos presentes en una muestra o
ambiente concreto. El concepto de microbioma puede emplearse de forma mas amplia para incluir
no solo los microorganismos, sino también sus genes, interacciones y contexto ecoldgico.

El microbioma se ha consolidado como un &rea transversal de interés en biologia, biomedicina,
ecologia microbiana, nutricién, inmunologia y medicina traslacional. La posibilidad de estudiar
comunidades microbianas complejas sin necesidad de cultivo ha transformado la forma de abordar
preguntas relacionadas con salud, enfermedad, ambiente e interaccién huésped-microorganismo.
La secuenciaciéon del gen 16S rRNA sigue siendo una estrategia ampliamente utilizada para
caracterizar comunidades bacterianas y arqueanas. Aunque no permite una caracterizacién
funcional directa comparable a la metagendmica shotgun, constituye una aproximacién robusta,
asequible y especialmente Util para estudios exploratorios, comparativos y formativos. L El andlisis
mediante 16S rRNA se basa en la amplificacién y secuenciacién de regiones variables del gen
ribosomal 16S, presente en bacterias y arqueas. Estas regiones permiten inferir la composicion
taxondmica de una comunidad microbiana con una resolucién que depende de la regién
amplificada, la longitud de lectura, la calidad de las bases, los cebadores y la base de datos de
referencia utilizada.

El resultado del experimento suele ser un conjunto de archivos FASTQ, que contienen las lecturas
de secuenciacién y la calidad asociada a cada base. Esta informacién de calidad es esencial para
decidir los pasos de filtrado, recorte y correccién de errores.

Tipologia: Trabajos experimentales, de toma de datos de campo o de laboratorio.
Objetivos planteados:

Desarrollar un Trabajo Fin de Grado orientado a la caracterizacién bioinformatica del microbioma
mediante datos publicos de secuenciacién 16S rRNA, aplicando un flujo reproducible de anélisis que
integre revisién bibliogréfica, control de calidad, inferencia de ASVs, asignaciéon taxondémica,
andlisis de diversidad, construccién filogenética e interpretacién biolégica prudente.

1. Comprender los fundamentos biolégicos y técnicos del andlisis del microbioma mediante
secuenciacion 16S rRNA.

2. Realizar una busqueda bibliografica critica sobre métodos de andlisis de microbioma,
comparando 16S rRNA con shotgun metagenomics y otras aproximaciones émicas.
3. Identificar y seleccionar datasets publicos adecuados, evaluando metadatos, regién

amplificada, plataforma de secuenciacién, disponibilidad de FASTQ y pertinencia bioldgica.

4. Ejecutar un flujo bioinformdtico reproducible desde FASTQ hasta tabla de ASVs, utilizando
DADA2 como metodologia principal.

5. Asignar taxonomia a las ASVs mediante bases de datos de referencia adecuadas, como SILVA,
documentando siempre la versién empleada.

6. Integrar tabla de abundancias, taxonomia y metadatos en un objeto phyloseq para analisis
exploratorios y visualizaciones.

7. Construir, si procede, un arbol filogenético de ASVs para métricas que requieran relaciones
evolutivas, como UniFrac o Faith PD.

8. Explorar QIIME2 como entorno complementario para comprender artefactos QZA,
visualizaciones QZV y procedencia computacional.




9. Realizar una interpretaciéon funcional exploratoria, dejando claro el caracter inferencial de
cualquier prediccién basada en 16S.

10. Documentar el flujo de trabajo, parametros, versiones de software, salidas generadas y
criterios de decisién para favorecer la reproducibilidad.
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:

Plazas: 1

2. DATOS DEL TUTOR/A:

Nombre y apellidos: VERONICA PILAR AYLLON CASES
Ambito de conocimiento/Departamento: BIOLOGIA CELULAR

Correo electrénico: vayllon@ugr.es

3. COTUTOR/A DE LA UGR (en su caso):

Nombre y apellidos:
Ambito de conocimiento/Departamento:

Correo electréonico:

4. COTUTOR/A EXTERNO/A (en su caso):

Nombre y apellidos: Cristina Garcia Fontana

Correo electrénico: cgfontana@fibao.es
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Nombre de la empresa o institucion: Instituto de Investigacién Biosanitaria de Granada (ibs.GRANADA)
Direccidon postal: Avda Madrid 15, 18012 Granada
Puesto del tutor en la empresa o institucion: Cientifica senior

Centro de convenio Externo: IBS.granada

5. DATOS DEL ESTUDIANTE:

Nombre y apellidos: Lucia Judrez Ramos

Correo electrénico: luciaaj@correo.ugr.es
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