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Nosotros

WINTER GENOMICS es una empresa mexicana con mas de 12 afos de experiencia que
proporciona desde soluciones bioinformaticas hasta el desarrollo de interfaces “amigables”
para usuarios de sectores privados, institutos de salud, instituciones académicas y
gubernamentales.

Nuestro equipo estd formado por analistas, consultores bioinformaticos y desarrolladores
especializados en distintas dreas de la biologia, quimica y medicina asi como en las dltimas
tecnologias y métodos de andlisis de datos clinicos, bioldgicos y gendmicos.



¢ Que hacemos?

Brindamos soluciones bioinformaticas personalizadas de acuerdo
a las necesidades de cada cliente, siguiendo las buenas prdacticas
en el procesamiento y dlmacenamiento de datos.

Publicaciones
cientificas

ot

MDY

WINTER GENOMICS



AT

WINTER GENOMICS

Nuestros clientes

Contamos con clientes del sector pUblico, privado, institucional y gubernamental tanto a
nivel nacional como de diversas partes del mundo incluyendo Estados Unidos, Canaddq,
Colombiag, Perd, Espana, Francia e Italia. Esta diversificacidon nos permite mantener una
presencia tanto a nivel nacional como internacional, permitiéndonos estar a la vanguardia.

A

\5
IMSS

Universidad
del Tolima

‘ ’ e ona
de MEXICO  Medicina Genomica

DR. EDUARDO LICEAGA

HOSPITAL L} . Instituto Nacional de
GENERAL == 72




-log10(Pvalue)

rps13
" st
tmS
f},rrn[‘lm
orf359

5 trnl, tL PseudopeFOﬁOSpOra

humuli
39,087 bp

VA

WINTER GENOMICS

Expresion Diferencial con RNA-Seq

Andlisis de datos obtenidos por tecnologias NGS. Control de calidad,
filtrado de secuencias, mapeo, cuantificacion, expresion diferencial, (PCA,
heatmap, volcanoplot), seleccién de genes significativo, anotacién de
genes, inferencia de vias metabdlicas, y mas!

Analisis de secuencias de lecturas largas

PacBio y Oxford Nanopore realizan la secuenciacion de datos utilizando
lecturas largas. Realizamos el andlisis de datos para:

Ensamblados de nhovo genomas de bacterias y hongos.

Metagenoma o microbioma (16S, 18S ITS) o shotgun.

Transcriptdmica de secuencias completa.

Ensamblado de genomas

Andlisis de datos obtenidos por tecnologias NGS (lllumina, PacBio, Oxford
Nanopore). Control de calidad, ensamblado, control de calidad del
ensamblado, anotacién, determinacion de elementos funcionales (genes y
proteinas). Se pueden realizar procesos como “mejoramiento del
ensamblado”, rescaffolding, ordenamiento de scaffolds o contigs, etc.
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BUSCO Assessment Results
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Servicio de andlisis de datos obtenidos por tecnologias NGS (lllumina, SPECH
PacBio, Oxford Nanopore). Control de calidad, recorte y filtrado de
secuencias, ensamblado de novo, control de calidad del ensamblado,
anotacion y determinacion de elementos funcionales como genes y SPEC3
proteinas y mas!
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. Analisis de datos de Microarreglos

Expresion diferencial de mRNA, microRNAs, determinacion de CNVs de las
plataformas Affymetrix y Agilent, etc. El andlisis cubre el control de calidad,

o N normalizacidén, anotacion, construccidn de diversos graficos como boxplot,
5 - . histogramas, PCAs, MAplot, volcanoplot, heatmap, etc.
| | - | | |
Descriptions . GraT:::l:r:::/t - Alignments Taxonol my — =
&2 selectall 77 sequences selected GenPept Graphics Distance tree of results Multiple alignment . -4 4 - I d
Prediccion y Anotacion Funcional de genes
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Determinacion de genes de resistenciq, virulencia, patogenicidad o bien
e e alguna otra funcién de interés, ejemplo fijacién de fésforo, nitrégeno, etc.
Se utilizan métodos de alineamientos por homologia y multiples para la
identificacibn en cromosomas o gendmas, utilizando pardmetros
estadisticos para la elecciéon de los resultados mas significativos.
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Analisis de Filogenia y Filogenomica

Seleccion y descargas de secuencias de interés, alineamientos de
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S et Do J ol o o, secuencias, tablas de distancias, seleccidn de modelos de sustitucién,
e : alineamientos de secuencias, construcciones de drboles filogenéticos
1 e pat g por diferentes métodos. Se pueden realizar procesos como MLST, etc.
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Sequance Variants Structural Variants

Deteccion de variantes

Andlisis de datos obtenidos por plataformas Illlumina. Control de calidad, : I_I
filtrado de secuencias, mapeo a genomas de referencia, eliminacion de ' ' —
duplicados, realineamiento, recalibracion, llamado de variantes, anotacion
y filtrado de variantes con base en el criterio de interés, etc.

SMNY (Single Muckolita Variant] Insertan

INDEL (nzertvan o Delalion] IFvesnsaan

Desarrollo de scripts e interfaces graficas

Construccion de ambientes grdaficos, amigables e interactivos que
permiten automatizar procesos basados en pipelines para el andlisis de
datos realizado mediante linea de comandos (R, Python, Linux). Las
interfaces permiten procesar y analizar muestras en un ambiente grafico
y simplificado generando tablas y graficos del andilisis.

Interactive dashboards

1obile ready Drill-down reporting

Registro de muestras en NCBI ( National
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Los proyectos de tecnologias de generacién de datos masivos como Center for

secuenciacion de lecturas cortas y largas, microarreglos y PCR generan .

datos valiosos que pueden ser compartidos en repositorios disponibles a B lOtEChﬂDlOg}’

la comunidad cientifica. NCBI l .
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Soporte bioinformatico

Sesiones de soporte bioinformdatico disenadas exclusivamente
para la resolucion de dudas que puedas tener al momento de
realizar el andlisis bioinformatico de tus datos.

Capacitaciones personalizadas

En las capacitaciones personalizadas trabajamos de la mano
contigo para ensefarle a realizar el andlisis de datos de interés
particular. TG4 propones los temas de interés y nosotros te
ensefamos a analizar los datos.



Ensamblado y anotacion
de genomas bacterianos

Aprende a programar en
Linux. Realiza el control de
calidad y trimming
mediante linea de
comandos.

Ensambla genomas
utilizando k-mer, Abyss y

Microbioma 16S

Aprende a analizar datos de
microbioma 16S utilizando dos
estrategias comdnmente
utilizadas: DADA2y QIIME2.

Realiza el andlisis de control de
calidad, asignacion
taxondmica, indices de alfay

R para bioinformatica

Conoce la sintaxis basica, el
manejo de datos y la
creacion de distintos tipos
de gréficos utilizados en
bioinformatica.

Aprende estadistica bdasica,
estadistica descriptiva,

Expresion diferencial
con RNA-seq

Aprende a programar enRy
Linux. Realiza el
procesamiento de datos RNA-
seq mediante linea de
comandos (control de calidad,
recorte, filtrado y mapeo).

Redliza la cuantificaciéon de
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Introduccion ala
bioinformatica y NGS

Aprende a programar en
Linux. Conoce diversos
proyectos bioinformaticos:
Ensamblado de genomas,
llamado de variantes,
microbioma, RNA-seq, etc.

Realiza el andlisis y control

Spades. Realiza el ordenado betadiversidad. ANOVAs y mas! transcritos, andlisis de de calidad, mapeo de
de contigs y la anotacidn de expresion diferencialy lecturas y visualiza los datos
genomas con Prokka y RAST. anotacion funcional. gendmicos.
CURSOS TEORICO - PRACTICOS Se ent tancia al
el Princin e entrega constancia a
Nivel: I?rlnmplcm.te ) Fechade inicio:Inmediato g
Modalidad: Online asincrono Duracién: +20 horas c/u finalizar el curso

Requisitos: Ninguno

Horario: Libre
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iEscribenos!

www.wintergenomics.com
hola@wintergenomics.com

®+52 55 5475 7753
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