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Datos Generales

DIRECCION INSTITUCIONAL

Institucién: Universidad de la Republica / Facultad de Ciencias / Sector Educacién Superior/Publico
/ Seccién Biomatematica - Unidad de Gendmica evolutiva

Direccion: Mataojo 2020/ 11400

Pais: Uruguay / Montevideo / Montevideo

Teléfono: (00598) 25220910/ 121

LUISA BERNA ZANOTTA Correo electrénico/Sitio Web: Iberna@pasteur.edu.uy

Dra.

Iberna@pasteur.edu.uy Formacion

Seccion Biomatematica, Uni

dad de Gendmica Evolutiva Formacién académica
/ Facultad de Ciencias
+59825220910 CONCLUIDA
SNI DOCTORADO

Ciencias Naturales y Exacta
s/ Ciencias Bioldgicas

Categorizacion actual: Nivel
| (Activo) University of Cambridge, Stazione Zoologica Anton Dohrn, Inglaterra

Titulo de la disertacion/tesis/defensa: Comparative analysis of deuterostome genome
Tutor/es: Giuseppe D'Onofrio

Obtencion del titulo: 2011

Financiacion:

Open University, Inglaterra

Palabras Clave: Genome deuterostenome

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioguimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica

The Open University (2007 - 2011)

Fecha de publicacion: 26/07/2023
Ultima actualizacion: 10/07/2023

GRADO

Licenciatura en Bioquimica (1999 - 2007)

Universidad de la Republica - Facultad de Ciencias, Uruguay

Titulo de la disertacién/tesis/defensa: Comparative genomic and annotation of coding genes of
VSG in African trypanosomes

Tutor/es: Fernando Alvarez-Valin

Obtencion del titulo: 2007

Palabras Clave: bioinformatica genoma trypanosomas

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica

Formacion complementaria
CONCLUIDA
POSDOCTORADOS

Dinamica de la expresion de proteinas de membrana de Trypanosoma cruzi: un enfoque genémico
(2013-2017)

Sector Organizaciones Privadas sin Fines de Lucro/Sociedades Cientifico-Tecnolégicas / Institut
Pasteur de Montevideo / Institut Pasteur de Montevideo / Unidad de Biologia Molecular, Uruguay
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Genome level analysis of Next Generation Sequences of Saccharomyces cerevisiae strains (2011 -
2013)

Sector Extranjero/Internacional/Otros / Universita degli Studi di Firenze, Italia

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucién /
Bioinformatica

CURSOS DE CORTA DURACION

Curso-Taller: Formacién neurodidactica basica para docencia universitaria (02/2020 - 02/2020)

Sector Educacion Superior/Publico / Universidad de la Republica / Facultad de Veterinaria,
Uruguay

30 horas

Palabras Clave: Neurodidactica Formacion Ensefianza

Behind Evolutionary Trees: Mathematics and Algorithms in Phylogenetics (10/2019 - 10/2019)

Sector Organizaciones Privadas sin Fines de Lucro/Sociedades Cientifico-Tecnolégicas / Institut
Pasteur de Montevideo / Réseau international des instituts Pasteur , Uruguay

20 horas

Palabras Clave: phylogeny

Urugenomes - training in ew sequencing and mapping technologies (04/2018 - 04/2018)

Sector Extranjero/Internacional/Otros / Macrogen Korea, Corea del Sur

70 horas

Palabras Clave: PacBio Oxford Nanopore 10X Genomics Bionano Hi-C Iso-Seq

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica

Wellcome Genome Campus Advanced Courses - Working with Parasite Database Resources (01/2016
-01/2016)

Sector Educacion Superior/Publico / Universidad de la Republica / Facultad de Medicina /
Wellcome Genome Campus Advanced Courses , Uruguay

35 horas

Palabras Clave: Parasite Database

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales 'y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioguimica y Biologia Molecular / Gendmica

Computational biology: Genomes to systems (01/2014 - 01/2014)

Sector Extranjero/Internacional/Otros / European Molecular Biology Organization, Chile
48 horas

Bioinformatics and Comparative Genome Analysis course (01/2009 - 01/2009)

Sector Extranjero/Internacional/Otros / Institut Pasteur , Hong Kong

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Gendmica
comparativa

Temporal aspects in genetic analysis (01/2008 - 01/2008)

Sector Extranjero/Internacional/Otros/ Proust , Estonia

50 horas

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioguimica y Biologia Molecular / Genetics

Statistics and Introduction to R-programming (01/2008 - 01/2008)

Sector Extranjero/Internacional/Otros / Open University, Italia

Palabras Clave: Estadistica

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biolégicas / Biologia y Biologia de la Evolucién / Estadistica

Exploring Modular Protein Architecture (01/2008 - 01/2008)

Sector Extranjero/Internacional/Otros / European Molecular Biology Laboratory , Alemania



Palabras Clave: Protein Architecture

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biolégicas / Biologfa y Biologia de la Evolucién /
Bioinformatica

Corso di Biologia Computazionale: Modelli, Dinamica ed Identificazione (01/2008 - 01/2008)

Sector Extranjero/Internacional/Otros / Universita degli Studi di Napoli Federico Secondo, Italia

Segunda Escuela Argentina de Biomatematica (01/2007 - 01/2007)

Sector Extranjero/Internacional/Otros / Programa de Biomatematica, Argentina

80 horas

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
BiomatemAitica

Introduccién a la programacion de aplicaciones bioinformaticas en Bash (01/2007 - 01/2007)

Sector Educacion Superior/Publico / Universidad de la Republica / Facultad de Ciencias , Uruguay
20 horas

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioguimica y Biologia Molecular /
BiomatemAitica

Gendmica e Introduccién a las herramientas de bioinformética (01/2005 - 01/2005)

Sector Educacion Superior/Publico / Universidad de la Republica / Facultad de Ciencias , Uruguay
Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica

Genética Molecular y Biotecnologia Vegetal (01/2005 - 01/2005)

Sector Educacién Superior/Publico / Universidad de la Republica / Facultad de Ciencias , Uruguay
Areas de conocimiento:
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioguimica y Biologia Molecular / Genetics

Introduccién a la Bioinformatica (01/2004 - 01/2004)

Sector Educacion Superior/Privado / Universidad Catdlica del Uruguay / Universidad Catdlica del
Uruguay , Uruguay

PARTICIPACION EN EVENTOS

X International conference on bioinformatics (2019)

Tipo: Congreso

Institucién organizadora: Iberoamerican society of Bioinformatics, Uruguay
Palabras Clave: Bioinformatics Genomics Algorithms

Molecular Parasitology Meeting (2018)

Tipo: Congreso

Institucién organizadora: MBL, Estados Unidos

Palabras Clave: cell biology biochemistry genetics and genomics

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioguimica y Biologia Molecular / Gendmica

SMRT Leiden (2018)

Tipo: Congreso

Institucién organizadora: Leiden University Medical Center, Holanda

Palabras Clave: PacBio Sequencing Genomic

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica

Combating Resistance : microbes and vectors (2018)
Tipo: Simposio
Institucién organizadora: Institut Pasteur Paris, Francia



Palabras Clave: Resistance vectors microbes
Areas de conocimiento:
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologfa Celular, Microbiologia /

Sociedad Brasilera de Protozoologia (2017)

Tipo: Congreso

Institucién organizadora: SBPz, Brasil

Palabras Clave: TRYPANOSOMA CRUZI LONG READS Assembly Annotation

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica

REUNION CONJUNTA DE SOCIEDADES DE BIOCIENCIAS (2017)

Tipo: Congreso

Institucién organizadora: Sociedad Argentina Protozoologia, Argentina

Palabras Clave: Trypanosoma cruzi ensamblaje familias multigénicas

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /

Bioinformatics & Computational biology for innovative genomics (2016)

Tipo: Congreso

Institucién organizadora: SolBio, México

Palabras Clave: Transcriptomic

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular / Genémica

ISCB Latin America 2016 (2016)

Tipo: Congreso

Institucién organizadora: ISCB, Argentina
Palabras Clave: Biologia computacional

Modeling and Data Analysis for the Healthy Human Global Project (2015)

Tipo: Taller

Institucién organizadora: Institut Pasteur de Montevideo, Uruguay

Palabras Clave: Research Camp

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologfa Celular, Microbiologia /

Joint Meeting AGI-SIBV-SIGA (2011)

Tipo: Congreso

Institucién organizadora: SIGA, Italia

Palabras Clave: Next-Generation Sequencing genomics genetics

7th Annual RECOMB Satellite on Systems Biology, (2011)

Tipo: Congreso

Institucién organizadora: IDIBELL institute, Espana

Palabras Clave: Systems Biology Regulatory Genomics

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Systems
Biology

Molecular Evolution in the Genomic Era (2011)
Tipo: Congreso

Institucién organizadora: Roma Tre, Italia
Palabras Clave: Evolution

Bioinformatica e Biologia Computazionales in Campania (2007)

Tipo: Seminario

Institucién organizadora: Istituto di Scienze dell’Alimentazione, Italia

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
BiomatemAitica



Politicas de Estado para el Desarrollo de la Biotecnologia: la experiencia chilena (2006)

Tipo: Seminario

Institucién organizadora: Fundacién Zonamérica, Uruguay

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Bioguimica y Biologia Molecular / Biotecnologia

Promoviendo lainnovacién y el espititu emprendedor en América Latina y el Caribe: Estrategias y
Alianzas (2006)

Tipo: Taller

Institucién organizadora: INGENIO, Uruguay

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioguimica y Biologia Molecular / Biotecnologia

Phred-Phrap-Consed / CAP3 / Blast (2006)

Tipo: Seminario
Institucién organizadora: Universidad de la Republica, Uruguay

Perspectivas para el desarrollo de la bioinfromatica en Uruguay (2005)

Tipo: Taller

Institucion organizadora: INGENIO, Uruguay

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica

Idiomas

Inglés

Entiende muy bien / Hablabien/ Lee muy bien / Escribe muy bien

Italiano

Entiende muy bien /Hablamuy bien/ Lee muy bien/ Escribe bien

Espafiol

Entiende muy bien / Hablamuy bien/ Lee muy bien/ Escribe muy bien

Areas de actuacion

CIENCIAS NATURALES Y EXACTAS
Ciencias Biologicas /Bioquimica y Biologia Molecular /Bioinformatica

CIENCIAS NATURALES Y EXACTAS
Ciencias Bioldgicas /Biologia y Biologia de la Evolucion /Evolucion Molecular

CIENCIAS NATURALES Y EXACTAS
Ciencias Bioldgicas /Biologia y Biologia de la Evolucién/Gendmica Evolutiva

Actuacion profesional

SECTOR EDUCACION SUPERIOR/PUBLICO - UNIVERSIDAD DE LA REPUBLICA - URUGUAY
Facultad de Ciencias/ Seccion Biomatematica - Laboratorio de
Gendmica Evolutiva

VINCULOS CON LA INSTITUCION

Funcionario/Empleado (03/2020 - a la fecha)

Asistente Grado 2 15 horas semanales

ACTIVIDADES



DOCENCIA

Gendmica Evolutiva (03/2021 - a la fecha)

Grado
Organizador/Coordinador

Gendmica Evolutiva (05/2020 - a la fecha)

Grado
Asistente

SECTOR ORGANIZACIONES PRIVADAS SIN FINES DE LUCRO/SOCIEDADES CIENTIFICO-
TECNOLOGICAS - INSTITUT PASTEUR DE MONTEVIDEO - URUGUAY

Institut Pasteur de Montevideo / Unidad de Biologia Molecular
VINCULOS CON LA INSTITUCION

Funcionario/Empleado (03/2020 - a la fecha)

Investigadora Adjunta Senior 40 horas semanales
ACTIVIDADES

LINEAS DE INVESTIGACION

Generacion de un banco de cepas y ADN estandarizado para estudios epidemiolégicos de
Mycobacterium bovis en Uruguay - Fondo Maria Vifias (FMV_3_2018_1_148718) (04/2019 - 10/2021)

Enel 2019 se aprobd la financiacién de un proyecto ANII (Fondo Maria Vinas) del cual soy
responsable. El mismo tiene como objetivo realizar un banco de cepas y ADN para el estudio de
Mycobacterium bovis, agente causal de la tuberculosis bovina. La tuberculosis bovina (TBB) es una
enfermedad infecto-contagiosa crénica del ganado que en ocasiones afecta a otras especies de
mamiferos incluyendo al hombre. El proyecto mencionado se enmarca en el incremento del nimero
de establecimientos positivos a TBB en Uruguay en los tltimos afios, generando preocupacién en el
sector ganadero, asf como en las autoridades sanitarias pertinentes. A suvez, en 2012 se
diagnosticé el primer caso en Uruguay de tuberculosis causada por Mycobacterium bovis en tres
humanos, siendo la presentacion y evolucién muy similar a la tuberculosis causada por
Mycobacterium tuberculosis (Rivas y col. 2012). En este sentido y paralelamente a un aumento de
personas infectadas a nivel mundial, se revitaliza la importancia de la transmisién zoondticay la
identificacién de dichas cepas. Este proyecto apunta a realizar un estudio poblacional y seguimiento
de laenfermedad a través de la generacion de un banco de cepas y ADN estandarizado junto a una
base de datos epidemioldgicos. En particular se estudiara la diversidad genémica através de la
secuenciacion genémica de las cepas aisladas circulantes en nuestro pais. Nuestros resultados
previos identificaron una variabilidad gendmicay estructura poblacional mayor a la esperada,
corroborando la utilidad de este tipo de estrategias (Lasserre y col. 2017). Ademas, se establece
que la diversidad gendémica entre cepas de M. bovis es un factor importante en la determinacion de
la patogénesis que puede influir en el grado de virulencia, transmisibilidad, y respuesta del huésped
(Egbey col. 2017; El-Sayed y col. 2016).

Aplicada

10 horas semanales , Coordinador o Responsable

Equipo: BERNA, L., A. SUANES, Fresia P, Castro Miguel , XSalaberry, Arturo Juambeltz,
ROBELLO, C.

DOCENCIA
Working With Protozoan Parasite Database Resources (10/2020 - 10/2020)
Especializacion

Invitado

SECTOR ORGANIZACIONES PRIVADAS SIN FINES DE LUCRO/SOCIEDADES CIENTIFICO-
TECNOLOGICAS - INSTITUT PASTEUR DE MONTEVIDEO - URUGUAY

Institut Pasteur de Montevideo



VINCULOS CON LA INSTITUCION

Otro (10/2013 - 02/2020)

Postdoctorado 40 horas semanales / Dedicacion total
ACTIVIDADES

LINEAS DE INVESTIGACION

1 - Estudio genémico y de expresion de familias multigénicas codificantes de proteinas de superficie en
Trypanosoma cruzi (01/2014 - alafecha)

Trypanosoma cruzi es un protozoario flagelado, agente causal de la enfermedad de Chagas. Esta
enfermedad afecta mas de 6 millones de personas principalmente en América Latina, y casi
exclusivamente a personas de bajos recursos que viven en poblaciones rurales. Nuestro laboratorio
tiene una larga trayectoria en el estudio de este parasito y estamos especialmente enfocados en el
estudio de las bases moleculares de la interaccién hospedero patégeno. En este marco, nuestro
objetivo es el estudio de la expresién vy la secuenciacion enriquecida de las proteinas de superficie
durante los cuatro estadios que conforman su ciclo de vida. A su vez pretendemos estudiar la
variacién en la composicion génica de estas familias en cepas de T. cruzi pertenecientes a distintos
subgrupos filogenéticos y con distinta virulencia. Las proteinas de superficie tienen un rol
fundamental en la prevalenciay la reproduccion del parasito. Su estudio es fundamental no solo
paraidentificar las distintas familias proteicas y sus componentes en cada estadio, las relaciones
entre ellasy sus funciones especificas, sino también para determinar las ventajas selectivas que le
confieren al parésito. Este estudio se propone aportar nuevos conocimientos de la dindmicay
funcion de la superficie de T. cruzi que pueden ser fundamentales para la identificacién de nuevas
estrategias terapéuticas. En particular nos enfocaremos en el estudio de las proteinas MASP
(Mucin-associated surface proteins), las mucinas v las ransialidasas. Estas proteinas conforman
familias multigénicas fundamentales para la invasion de T. cruziy la evasion del sistema inmune.
Mixta

20 horas semanales , Coordinador o Responsable

Equipo: G. GREF, C.ROBELLO, CHIRIBAO, ML.

Palabras clave: trypanosomatidos membrane

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Biologfa Celular, Microbiologia /
Bioinformatica, Genémica comparativa

2 - Alternativas tecnoldgicas de alto impacto para el diagnostico temprano y vigilancia de tuberculosis
bovina (10/2014 -11/2018)

Eldiagndstico de la TBb se realiza a través de la prueba de tuberculina, test mediante el cual se
mide la reaccion de hipersensibilidad retardada al PPD bovis (Derivado proteico purificado) de
M.bovis. Esta prueba presenta una sensibilidad del 77 al 95 % vy una especificidad del 90%,
implicando que méas del 10% de los animales no son detectados. Las desventajas de esta prueba son
elerroren lainterpretacion por parte del operador, la reaccién cruzada con micobacterias
ambientales, la anergia hasta en un 20% de los casos por infecciones recientes, severas o
generalizadas, manejo excesivo de los animales y el requerimiento de un intervalo minimo de 60
dfas entre las prueba. La utilizacion de otras pruebas de diagnéstico, fundamentalmente in vitro,
detectando tanto inmunidad celular como humoral a fin de completar la deteccién de animales
enfermos de los establecimientos, permitird tanto conocer mejor el impacto de la misma en los
rodeos como la eliminacién de animales positivos, no quedando en el predio animales falsos
negativos que continuaran difundiendo la enfermedad. El desarrollo de pruebas moleculares de
diagnodstico, permira contar con un test, aunque significativamente mas costoso, pero més sensible
y especifico. La comparacion de las diferentes pruebas resultard fundamental a fin de poder
establecer la estrategia diagndstica mas eficiente y aplicable a cada situacion epidemioldgica. La
tipificaciéon molecular de las cepas aisladas es una herramienta para poder realizar estudios
epidemioldgicos de diferentes cepas vy su variabilidad, asi como también determinar cuéntos tipos
de cepas son las causantes de los casos de Tuberculosis . La genotipificacion permite también la
comparacion de familias de M. bovis en las bases de datos internacionales existentes. Los métodos
de genotipado son variados y se diferencian en su poder de discriminaciony en el marcador
genético utilizado.

Aplicada

20 horas semanales

Institut Pasteur de Montevideo / DILAVE, Unidad de Biologia Molecular, Integrante del equipo
Equipo: G. GREF, C.ROBELLO, LASSERRE, M., NUAEZ A., CASTRO, M.

Palabras clave: tuberculosis tipifificacion Mycobacterium bovis



Areas de conocimiento:
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia Celular, Microbiologia / Gendmica
comparativa

DOCENCIA

Wellcome Genome Campus Advanced Courses and Scientific Conferences (10/2019 - 10/2019)
Especializacion

Invitado

Asignaturas:

Working with Protozoan Parasite Database Resources, 46 horas, Teorico-Practico

Unidad de Posgrado y Educacion Permanente de la Facultad de Agronomia (05/2017 - 05/2017)

Doctorado

Organizador/Coordinador

Asignaturas:

Herramientas para el andlisis de GWAS en cultivos, 40 horas, Tedrico-Préactico

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturalesy Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioguimica y Biologia Molecular / Gendmica

PEDECIBA (10/2015 - 10/2015)

Doctorado

Organizador/Coordinador

Asignaturas:

Untangling Genomes through bioinformatics using R/Bioconductor and tools for pathway analysis,
40 horas, Tedrico-Practico

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioguimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica - NGS

(09/2015-09/2015)

Perfeccionamiento

Invitado

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica, Gendmica comparativa

(05/2015 - 05/2015)

Especializacion

Invitado

Asignaturas:

Curso de Introduccion a la genémica funcional, 24 horas, Tedrico-Practico

PEDECIBA (12/2014 - 12/2014)

Especializacion

Invitado

Asignaturas:

Hands-on course on High- Throughput Sequencing data analysis, 30 horas, Tedérico-Practico

PEDECIBA (11/2014 - 11/2014)

Especializacion

Asistente

Asignaturas:

Functional Genomics and its applications in biomedicine Host-Pathogen interaction, 30 horas,
Tedrico-Practico

Unidad de Posgrado y Educacién Permanente de la Facultad de Agronomia (03/2014 - 03/2014)

Maestria

Invitado

Asignaturas:

Busqueda de variantes tipo SNPs en genomas completos utilizando el programa GATK., 30 horas,
Tedrico-Préctico

Areas de conocimiento:



Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia Celular, Microbiologia / Bioinformética
- Gendmica comparativa

SECTOR EXTRANJERO/INTERNACIONAL/OTROS - ITALIA

Universita degli Studi di Firenze
VINCULOS CON LA INSTITUCION

Colaborador (08/2013 - 12/2019)

5horas semanales

Funcionario/Empleado (03/2011 - 08/2013)

Posdoctorado 40 horas semanales
ACTIVIDADES

LINEAS DE INVESTIGACION

3 - Genomica comparativa y estudio de poblaciones de levaduras (03/2012 - a la fecha)

Lalevadura es un modelo fundamental para el estudio de la arquitectura de los genomas, y la
relacion de esta con la evolucién de redes regulatorias que controlan la expresion génica. Su facil
manipulacién (cultivarla es sencilloy se duplica cada 20 minutos), la posibilidad de modificarla
genéticamente, su genoma relativamente pequeno, son algunas de las caracteristicas que la han
convertido en un importante modelo bioldgico, convirtiéndose en 1998 en el primer organismo
eucariota en ser completamente secuenciado. Méas recientemente ha sido usada en la aplicacion de
secuenciamento gendmico para el estudio de genética de poblaciones. En efecto, recientes estudios
de variacién nucledtidica (secuenciamiento/microarrays) en grupos de cepas derivados de
diferentes nichos ha permitido asociar la variacion genética con el origen de la cepa, indicando la
influencia de la geografia o del medio ambiente en el que viven, (incluyendo la aplicacion
biotecnoldgica o la produccion de alimentos para los cepos industriales). La investigacion de
polimorfismos a escala gendmica son una importante herramienta que permite actualmente no solo
el estudio de poblaciones, determinar relaciones filogenéticas, cruzamientos, hibridos, sino también
la identificacién de mutaciones genéticas relacionadas a fenotipos concretos. Méas aln, la
secuenciacion de cepas de levadura, permite analizar la variabilidad intrapoblacional de este
genoma en detalle. En lo especifico permite identificar inserciones/deleciones, adquisicién/creacion
de nuevos genes, analizar genes indispensables, genes bajo presién selectiva, etc. A nivel gendmico,
es fundamental para estudiar la arquitectura, la conservacion, la sintenia'y cambios en el contenido
de GC. Ademds la disponibilidad de esta gran cantidad de informacién incentiva el desarrollo de
métodos bioinformaticos que permitan interpretar los datos genémicos en el contexto de vias
celularesy redes de regulacién. En este sentido nuestra contribucién ha consistido en el desarrollo
de una herramienta computacional para detectar genes capaces de describir la estructura de la
poblacion (marcadores). Asi identificamos 13 genes en levadura, cuya variabilidad puede ser usada
para recapitular una filogenia realizada con toda la informacién gendmica. Esta herramienta
potencialmente puede ser utilizada para otras poblaciones de individuos dada la disponibilidad de
secuencias genémicas. Por otro lado, contamos con la secuenciacién de 30 cepas de S. cerevisiae
(reads illumina, paired end), con los cuales estamos actualmente trabajando. Nos interesa estudiar
la variabilidad genéticay larelacién de esta con el origeny el fenotipo de estas cepas. Hasta el
momento obtenido los polimorfismos (SNP/Indel) de cada cepa, asi como hemos realizado la
prediccion de pérdida, duplicacion y adquisicion de genes.

5 horas semanales

Dipartimento di Farmacologia, Dipartimento di Farmacologia, Integrante del equipo

Equipo: IRENE STEFANINI, DUCCIO CAVALIERI, V. CAPPELLETTI, MONICA DIPAOLA
Palabras clave: Next-Generation Sequencing Evolution

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Gendmica
Evolutiva

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Gentica de
poblaciones

4 - Metagenomica comparativa (03/2011 - 08/2013)

La metagendmica comparativa se basa en la secuenciaciéon y el estudio de microorganismos
presentes en un mismo ambiente, intenta relacionar especies con funciones y funciones con



habitats. Especificamente en este proyecto estudiamos la biodiversidad y estructura de
comunidades microbianas del instestino humano, comparando dos poblaciones, nifios del Burkina
Fasoy nifos Europeos, los cuales presentan una gran diferencia en la dieta. Particularmente
estudiamos el contenido génico y la funcion de comunidades microbianas en estas poblaciones en
relacion a las fuentes de alimentacion de los individuos.Centrandonos en determinar no solo las
diferencias taxondmicas que presentan estas dos poblaciones en el intestino, si no las funciones que
se desarrollan, las diferentes vias metabolicas y enzimaticas que estan presentes.

15 horas semanales

Dipartimento di Farmacologia -Unifi, Dipartimento di Farmacologia, Integrante del equipo
Equipo: MATTEO RAMAZZOTTI, DUCCIO CAVALIERI, CARLOTTA DE FILIPPO, MONICA DI
PAOLA

Palabras clave: dieta metagenomica

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Gendmica
Evolutiva

SECTOR EXTRANJERO/INTERNACIONAL/OTROS - ITALIA

Stazione Zoologica de Napoli
VINCULOS CON LA INSTITUCION

Becario (12/2007 - 12/2010)
Estudiante de Doctorado 40 horas semanales / Dedicacion total

ACTIVIDADES
LINEAS DE INVESTIGACION

4 -Compartive genome analysis of Deuterostomes (12/2007 - 12/2010)

The ascidian species C. intestinalis and C. savignyi belong to tunicates, a family of great biological
interest from several point of view. Indeed, ascidians provide a simple experimental system to
investigate the molecular mechanisms underlying cell-fate specification during chordate
development. Moreover, they have a small and completely sequenced genome (~160Mb), and they
occupy a crucial phylogenetic position, since sister group of vertebrates. Incidentally, both genomes
are AT rich and highly polymorphic, showing a high recombination rate. All those features attracted
our attention and the first step towards a better understanding of ascidian genomes was to assess
how fast is the substitution rate in tunicates. A common feature characterized the genomes so far
analyzed: an accelerated substitution rate. Indeed, a high substitution rate was found in both
cionas, estimated to be 1.5 times faster than that of vertebrates, even higher in the larvacean O.
dioica, being two times faster than that of Ciona. At present O. dioica could be considered one of the
“fastest evolving" metazoans. Further, a molecular clock calibrated on fossil records of vertebrates
let us to infer the time of divergence between C. intestinalis and C. savignyi, estimated to be nearly
180 My. To tackled the problem of the very low GC content, compositional analyses were achieved
and significant differences were found between C. intestinalis and C. savignyi, being the latter GC-
richer, especially at the third codon positions (GC3). Multivariate statistical analysis, showed that
gene expression levels, indeed, shape codon usage in both species, and translationally preferred
codons were identified. The above results were discussed in the light of current neutral and
selective hypotheses proposed to explain the nature of the forces driving the base composition
evolution of genomes, namely: the biased gene conversion, the breakpoints distribution, the
thermal stability and the metabolic rate. All the data produced in the present thesis converged
towards the metabolic rate hypothesis, further supported by the analyses of fish and mammalian
genomes.

40 horas semanales

Laboratory of Animal Physiology and evolution, - Evolutionary Genomics -, Integrante del equipo
Equipo:

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia Celular, Microbiologfa / Cultivo invitro
de plantas

SECTOR EDUCACION SUPERIOR/PUBLICO - UNIVERSIDAD DE LA REPUBLICA - URUGUAY

Facultad de Ciencias



VINCULOS CON LA INSTITUCION

Funcionario/Empleado (08/2006 - 11/2007)

Ayudante 25 horas semanales
Escalafon: Docente

Grado: Grado 1

Cargo: Interino

ACTIVIDADES

LINEAS DE INVESTIGACION

5 - Anotacion y genémica comparativa de genes codificantes deVSGs en trypanosomas africanos
(08/2006 - 11/2007 )

Eneste trabajo se realizé la identificacion y anotacion de genes codificantes de VSG, asi como de las
restantes proteinas del genoma de los trypanosomas africanos T. vivax y T. congolense. Para
identificar los genes no codificantes de VSG se utilizé la clésica estrategia de transferencia de
informacion por homologia, utilizando como organismo de referencia a T. brucei. De esta forma, se
lograron identificar y anotar 6411 proteinas en T. congolense (296 correspondientes a
pseudogenes) y 4346 en T. vivax (267 correspondientes a pseudogenes). A partir de las proteinas
VSG ya identificadas tanto para T. congolense como para T. vivax (obtenidas de ARNmy de
GeneDB) se logré identificar por homologia (TBLASTN) 228y 439 secuencias utilizando el criterio
estricto, 820y 400 utilizando el criterio mas amplio para T. vivax y para T. congolense
respectivamente. En una primera instanciay utilizando frecuencias aminoacidicas se validaron
como secuencias codificantes de VSG las 228 secuencias de T. vivax y 143 secuencias completas de
T. congolense (ambos grupos de secuencias obtenidas por el criterio estricto). Con el fin de validar o
descartar aquellas secuencias identificadas mediante el criterio amplio se realizaron anélisis
estadisticos multivariados (anélisis de componentes principales) utilizando como variables las
frecuencias de triy tetranucledtidos independiente del marco de lectura. Para T .vivax la validacién
se pudo extender a la mayoria de las secuencias obtenidas utilizando el criterio mas amplio.
Encontrandose un grupo de genes que consideramos como sospechosos cuya validacion final
requiere andlisis adicionales. En el caso de T. congolense el grupo de secuencias obtenidas por el
criterio amplio se divide en dos sub-grupos, uno de los cuales efectivamente parece estar formado
por secuencias codificantes de proteinas VSG y otro grupo que probablemente no correspondan a
proteinas VSG o fragmentos de los mismos. La distribucion espacial de los genes codificantes de
proteinas VSG, al igual que ocurre en T. brucei, consiste en tandem arrays y los genes se ubican en la
misma hebra en ambos trypanosomas africanos analizados en este trabajo. En otras palabras, los
tres trypanosomas africanos son muy similares en este aspecto. Por Ultimo, el andlisis de la
organizacioén jerarquica de las familias de proteinas VSG para los tres trypanosomas arroja
resultados claramente diferentes. Mientras que para T. brucei los genes de VSG no muestran una
clusterizacién relevante, las 228 secuencias VSG analizadas para T. vivax son extremadamente
estructuradas y presentan clara presencia de clusterizacion con alta identidad aminoacidica dentro
de cada cluster, pero gran divergencia entre diferentes clusters. El caso de las 143 proteinas VSG
completas de T. congolense presentan una distribucion intermedia, entre los casos anteriores,
presentando clusters de genes VSG, pero con valores de identidad claramente inferiores a los
observados para las secuencias de T. vivax y definitivamente superiores a los presentados en T.
brucei.

40 horas semanales

Facultad de Ciencias, Universidad de la Republica, Seccion Biomatematica, Integrante del equipo
Equipo: Fernando Alvarez-Valin

Palabras clave: Evolucion seleccion

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologfa y Biologia de la Evolucion / Evolucién
Molecular

PROYECTOS DE INVESTIGACION Y DESARROLLO

Development of informatics resources in genomic annotation (08/2006 - 11/2007 )

25 horas semanales

Departamento de Biomatematica, Bioinformatica
Desarrollo

Integrante del Equipo

Concluido



Financiacion:

Comisién Sectorial de Investigacion Cientifica, Uruguay, Remuneracion

Equipo: Fernando Alvarez-Valin (Responsable), Capdeville F (Responsable) , Ponce de Ledn, M,
LAMOLLE GUILLERMO, GARAYCOCHEAS

SECTOR GOBIERNO/PUBLICO - INSTITUTO NACIONAL DE INVESTIGACION AGROPECUARIA -
URUGUAY

Instituto Nacional de investigacion Agropecuaria
VINCULOS CON LA INSTITUCION

Funcionario/Empleado (03/2005 - 02/2006)
Asistente 30 horas semanales

ACTIVIDADES

LINEAS DE INVESTIGACION

Establecimiento de suspensiones celulares de Achyrocline flaccida (Weinm.) DC. (Asteraceae) y
condiciones para su micropropagacion (03/2005 - 02/2006 )

Achyrocline flaccida (Weinm.) DC. (Asteraceae), cominmente conocida como marcela amarilla, es
una especie de importancia medicinal debido a su alto contenido de flavonoides y otros metabolitos
secundarios con propiedades antioxidantes. Sus inflorescencias son usadas para el tratamiento de
un gran nimero de enfermedades, lo que la ha convertido en una especie en riesgo de extincion
debido al gran interés de los colectores de hierbas medicinales. Por esta razén, es muy importante
el establecimiento de técnicas de propagacion vegetativa con fines comerciales, que permitan la
produccion de un gran nimero de plantas, libre de patdgenos, en un corto plazo. Ademas, la
produccion directa de metabolitos secundarios de Achyrocline es crucial para la investigaciéon y la
produccion con fines comerciales ya que son sistemas controlados donde es posible aumentar
facilmente la escala de produccion. Ademas de ser utilizados con fines comerciales, los cultivos de
células presentan grandes ventajas como sistema para el estudio de vias metabdlicas y el
descubrimiento de nuevas moléculas. Los objetivos de este trabajo fueron la optimizacion de
métodos de micropropagacion in vitro de A. flacciday el establecimiento de cultivo de suspensiones
celulares para determinar las condiciones 6ptimas de crecimiento celular como primer paso hacia la
produccion de metabolitos secundarios. Se determind que DKW sin reguladores del crecimiento es
el medio adecuado para la micropropagacion de esta especie. Ademas, este estudio permitio el
establecimiento de suspensiones celulares de A. flaccida. La obtencién de callos friables se optimizd
en medio MS suplementado con 0.5 mg L -1 de 2,4-D mientras que las suspensiones celulares se
obtuvierony mantuvieron en medio DKW suplementado con 1 mg L-1 de 2,4-D.

30 horas semanales

Instituto Nacional de Investigacion Agropecuaria, Unidad de Biotecnologia, Integrante del equipo
Equipo: VICTORIA BONNECARRERE , ALICIA CASTILLO

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologfa Celular, Microbiologia / Estadistica

PROYECTOS DE INVESTIGACION Y DESARROLLO

Cell cultures of Achyrocline sp. for the obtention fo secundary metabolites of cosmetic and
pharmacolgical interest (03/2005 - 02/2006 )

30 horas semanales

Unidad de biotecnologia

Desarrollo

Integrante del Equipo

Concluido

Equipo: Bonnecarreére, V. (Responsable)

Palabras clave: suspensiones celulares

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Farmacagnosia

CARGA HORARIA



Carga horaria de docencia: 10 horas

Carga horaria de investigacion: 30 horas
Carga horaria de formaciéon RRHH: 10 horas
Carga horaria de extensién: Sin horas

Carga horaria de gestion: 2 horas

Produccion cientifica/tecnolégica
Gendmica comparativay evolucién molecular.

Las nuevas técnicas de secuenciacion permiten obtener las secuencias de genomas enteros a un
relativamente bajo costo y rapidamente. Esto ha llevado a la disponibilidad de grandes volumenes
informacion. En particular actualmente es posible tener acceso a informacién genética, gendmicay
transcriptédmica de una gran gama de organismos, desde bacterias hasta eucariotas superiores.
Esto permite la investigacion a nivel gendmico y transcriptémico de aspectos fundamentales de la
evoluciény el desarrollo de los organismos, asi como la posibilidad de entender la arquitectura
gendmicay los cambios o modificaciones que estos sufrieron a lo largo del tiempo. Se puede
investigar como evolucionany cooperan los genes de un individuo particular, y explorar como los
individuos adaptan sus genes/genomas a diferentes ambientes y fenotipos.

Mas recientemente se han desarrollado técnicas que permiten estudios metagendmicos
(secuenciacién de poblaciones/individuos), ribosome profiling, dual rna-seq y secuenciado de
células Unicas que amplian los limites de la observacién de la biologia aportando una gran cantidad
de informacion dénde es necesario el andlisis bioinformatico.

Produccion bibliografica
ARTICULOS PUBLICADOS
ARBITRADOS

Genomic comparison of two strains of Mycobacterium avium subsp. paratuberculosis with contrasting
pathogenic phenotype (Completo, 2023)
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Comparative genomics of drug-resistant strains of Mycobacterium tuberculosis in Ecuador (Completo,
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Reevaluation of the Toxoplasma gondii and Neospora caninum genomes reveals misassembly,
karyotype differences, and chromosomal rearrangements (Completo, 2021)
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Maxicircle architecture and evolutionary insights into Trypanosoma cruzi complex (Completo, 2021)
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The Elusive Mitochondrial Genomes of Apicomplexa: Where Are We Now? (Completo, 2021)
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Isolation and molecular characterization of four novel Neospora caninum strains (Completo, 2019)
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PRITSCH, O., Riet-Correa F., Giannitti F, MARIA E FRANCIA
Parasitology Research,v.: 118 12, p.:3535 - 3542, 2019
Palabras clave: Neospora caninumtyping bovine abortion
Medio de divulgacion: Otros
ISSN: 09320113
DOl:doi: 10.1007/s00436-019-06474-9
https://link.springer.com/article/10.1007/s00436-019-06474-9
WEB OF SCIENCE™
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Whole genome sequencing of the monomorphic pathogen Mycobacterium bovis reveals local
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Expanding an expanded genome: long-read sequencing of Trypanosoma cruzi. (Completo,
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Hsp12p and PAU genes are involved in ecological interactions between natural yeast strains
(Completo, 2015)

RIVERO, D., BERNA, L., IRENE STEFANINI, BARUFFINI, E, BERGERAT, A., CSIK4SZ-NAGY A,
DUCCIO CAVALIERI
Environmental Microbiology, 2015
Areas de conocimiento:
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologfa Celular, Microbiologfa /
Medio de divulgacion: Internet
ISSN: 14622912
DOI:10.1111/1462-2920.12950
dx.doi.org/10.1111/1462-2920.12950
WEB OF SCIENCE™

riboFrame: an improved method for microbial taxonomy profiling from non-targeted metagenomics
(Completo, 2015)

MATTEO RAMAZZOTTI, BERNA, L., DONATI, C., DUCCIO CAVALIERI

Frontiers in Genetics, 2015

Palabras clave: Community profiling Metagenomics 16S gene Variable Region (VR)
Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica - NGS

Medio de divulgacion: Internet

ISSN: 16648021

DOI: 10.3389/fgene.2015.00329
http://journal.frontiersin.org/article/10.3389/fgene.2015.00329/abstract

Evolutionary volatile Cysteines and protein disorder in the fast evolving tunicate Oikopleura dioica
(Completo, 2015)

BERNA, L., Fernando Alvarez-Valin
Marine Genomics, v.: 15300013 1, p.:1-7,2015
Palabras clave: Evolution Oikopleura Disorder Cysteine
Areas de conocimiento:
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Otros Tépicos Bioldgicos / Evolutionary
Genomics
Medio de divulgacioén: Internet
Escrito por invitaciéon
ISSN: 18747787
DOI: 10.1016/j.margen.2015.07.007
http://dx.doi.org/10.1016/j.margen.2015.07.007

WEB OF SCIENCE™

Whole-Genome Sequences of Mycobacterium bovis Strain MbURU-001, Isolated from Fresh Bovine
Infected Samples (Completo, 2015)

LASSERRE, M., BERNA, L., G. GREF, DIAZ-VIRAQUE¢, F, G. IRAOLA, H.NAYA , CASTRO-RAMOS
MIGUEL, JUAMBELTZ, ARTURO., C.ROBELLO

Genome Announcements, v.: 33, p.:1-2,2015

Palabras clave: tuberculosis

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia Celular, Microbiologia /

Medio de divulgacion: Internet

ISSN: 21698287

DOI:10.1128/genomeA.01237-15

http://genomea.asm.org/content/3/6/e01237-15.long

Whole-Genome Sequencing of an Isoniazid-Resistant Clinical Isolate of Mycobacterium tuberculosis
Strain MtURU-002 from Uruguay (Completo, 2014)

BERNA, L., G.IRAOLA, G. GREF, C. COITINHO, H.NAYA , C. ROBELLO

Genome Announcements, v.: 00655 14,2014

Palabras clave: Genome Mycobacterium Sequencing

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia Celular, Microbiologia / Bioinformética


https://doi.org/10.1111/1462-2920.12950
https://doi.org/10.3389/fgene.2015.00329
https://doi.org/10.1016/j.margen.2015.07.007
https://doi.org/10.1128/genomeA.01237-15

- Gendmica comparativa

Medio de divulgacién: Internet

ISSN: 21698287

DOI: 10.1128/genomeA.00655-14.
http://genomea.asm.org/content/2/4/e00655-14.long

Complete Genome Sequence of Mycobacterium tuberculosis Strain MtURU-001, Isolated from a
Rapidly Progressing Outbreak in Uruguay (Completo, 2014)

G.GREF, G.IRAOLA,BERNA, L., C. COITINHO, C. M. RIVAS , H.NAYA , C.ROBELLO

Genome Announcements, v.: 2 3, 2014

Palabras clave: Genome tuberculosis

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Gendmica
comparativa

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologfa Celular, Microbiologia / Bioinformatica
- Gendmica comparativa

Medio de divulgacién: Internet

ISSN: 21698287

DOI: 10.1128/genomeA.01220-13.

http://genomea.asm.org/content/2/1/e01220-13 full?sid=e1715668-0c02-492b-a362-
68e492a63e09

Evolutionary Genomics of Fast Evolving Tunicates (Completo, 2014)

BERNA, L., Fernando Alvarez-Valin
Genome Biology and Evolution, v.: 6 7, p.:1724 - 1738,2014
Palabras clave: positive selection genome plasticity Oikopleura
Areas de conocimiento:
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Biologia Celular, Microbiologia / Bioinformatica
- Gendmica comparativa
Medio de divulgacioén: Internet
ISSN: 17596653
DOI: 10.1093/gbe/evu122
http://gbe.oxfordjournals.org/content/6/7/1724.long

WEB OF SCIENCE™

Genome sequence of the native apiculate wine yeast Hanseniaspora vineae T02/19AF (Completo,
2014)

FACUNDO M. GIORELLO, BERNA, L., G. GREF, LAURA CAMESASCA, VALENTINA SALZMAN,
KARINAMEDINA, C.ROBELLO, CARINA GAGGERO , PABLO S. AGUILAR, FRANCISCO
CARRAU

Genome Announcements, 2014

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia Celular, Microbiologia / Bioinformatica
- Gendmica comparativa

Medio de divulgacién: Internet

ISSN: 21698287

DOI:10.1128/genomeA.00530-14

http://genomea.asm.org/content/2/3/e00530-14.long

Length and GC Content Variability of Introns among Teleostean Genomes in the Light of the Metabolic
Rate Hypothesis (Completo, 2014)

ANKITA CHAURASIA, ANDREA TARALLO, BERNA, L., M. YAGI, CLAUDIO AGNISOLA, G.
DONOFRIO

PLoSONE,v.:98,p.:1-11,2014

Palabras clave: Evolution introns

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia Celular, Microbiologia / Bioinformética
- Gendmica comparativa

Medio de divulgacién: Internet

ISSN: 19326203


https://doi.org/10.1128/genomeA.00655-14.
https://doi.org/10.1128/genomeA.01220-13.
https://doi.org/10.1093/gbe/evu122
https://doi.org/10.1128/genomeA.00530-14

DOI: 10.1371/journal.pone.0103889
http://www.plosone.org/article/info%3Adoi%2F 10.137 1%2Fjournal.pone.0103889
WEB OF SCIENCE™

The genome sequence of the hydrocarbon-degrading Acinetobacter venetianus VE-C3 (Completo,
2013)

FONDIM ,BERNA, L., FANIR

Research in Microbiology, 2013

Palabras clave: Genome Acinetobacter

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Gendmica
Evolutiva

Medio de divulgacién: Papel

ISSN: 09232508

DOI:10.1016
http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S09232508 13000466
WEB OF SCIENCE™

A computational pipeline to discover highly phylogenetically informative genes in sequenced genomes:
application to Saccharomyces cerevisiae naturalstrains (Completo, 2012)

MATTEO RAMAZZOTTI, BERNA, L., IRENE STEFANINI, DUCCIO CAVALIERI

Nucleic Acids Research, v.: 40 9, p.:3834 - 3848, 2012

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Otros Tépicos Biolégicos / Bioinformatica
Medio de divulgacién: Internet

Lugar de publicacion: Oxford University Press

ISSN: 13624962

DOI: 10.1093/nar/gks005
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC3351171/?tool=pubmed

The footprint of metabolism in the organization of mammalian genomes (Completo, 2012)

BERNA, L., ANKITA CHAURASIA, CLAUDIA ANGELINI, CONCETTA FEDERICO, SALVATORE
SACCONE, GIUSEPPE DONOFRIO
BMC Genomics, v.: 13 174,2012
Areas de conocimiento:
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Evolucion
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucién /
Bioinformatica
Medio de divulgacion: Internet
Lugar de publicacion: BioMed Central Ltd.
ISSN: 14712164
DOI:10.1186/1471-2164-13-174
http://www.biomedcentral.com/1471-2164/13/174/
WEB OF SCIENCE™

Peculiar patterns of amino acid substitution and conservation in the fast evolving tunicate
Oikopleura dioica (Completo, 2011)

BERNA, L., GIUSEPPE DONOFRIO, Fernando Alvarez-Valin
Molecular Phylogenetics and Evolution, v.: 62 2,p..:708-717,2011
Areas de conocimiento:
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Evolucion
Medio de divulgacion: Papel
Lugar de publicacion: Elsevier Inc.
ISSN: 10557903
DOI: 10.1016/j.ympev.2011.11.013
http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1055790311004842
WEB OF SCIENCE™

Metabolic rate and genomic GC. What we can learn from teleost fish (Completo, 2010)

ERMINIA ULIANO, ANKITA CHAURASIA, BERNA, L., CLAUDIO AGNISOLA, GIUSEPPE
DONOFRIO
Marine Genomics, v.: 3 p.:29 - 34, 2010


https://doi.org/10.1371/journal.pone.0103889
https://doi.org/10.1016
https://doi.org/10.1093/nar/gks005
https://doi.org/10.1186/1471-2164-13-174
https://doi.org/10.1016/j.ympev.2011.11.013

Palabras clave: metabolic rate fish GC Genome evolution
Areas de conocimiento:
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biolégicas / Biologfa y Biologia de la Evolucién /
Bioinformatica
Medio de divulgacién: Papel
ISSN: 18747787
DOI: 10.1016/j.margen.2010.02.001
WEB OF SCIENCE™

How fast it the sessile Ciona? (Completo, 2009)

BERNA, L., Fernando Alvarez-Valin, GIUSEPPE DONOFRIO

Comparative and Functional Genomics, v.: 2009 p.:1 - 6, 2009

Palabras clave: Genome Ciona molecular ratedivergence

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologfa de la Evolucion /
Bioinformatica

Medio de divulgacién: Internet

ISSN: 15326268

DOI:2009:875901

http://www.hindawi.com/journals/cfg/2009/875901.html

Establishment of micropropagation and cell suspension culture conditions on Achyrocline flaccida
(Weinm.) DC. (Asteraceae). (Completo, 2009)

VICTORIABONNECARRERE , BERNA, L., A.CASTILLO

Agrociencia Uruguay, v.: Xl p.:1 - 6, 2009

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia Celular, Microbiologia / Cultivo invitro
de plantas

Medio de divulgacion: Papel

Lugar de publicacion: Uruguay

ISSN: 15100839

latindex

LIBROS

Biology of Trypanosoma cruzi ( Participacién, 2019)

BERNA, L., PITA, S, CHIRIBAO, M.L, PARODI-TALICE, A., Carlos Alberto ROBELLO PORTO
Publicado

Editorial: intechopen, London, EC3R 6AF, UK

Tipo de puplicacién: Investigacion

DOI: 10.5772/intechopen.86144

Referado

Escrito por invitacién

Medio de divulgacién: Internet

ISSN/ISBN: 86144

Capitulos:

Biology of the Trypanosoma cruzi Genome
Organizadores: Wanderley De Souza
Paginainicial 1, Paginafinal 16

T. cruzi infection ( Participacién, 2019)

GREIF, G., BERNA, L., Diaz-Viraqué F, ROBELLO, C.
Publicado

Editorial: Humana Press,, New York, NY

Tipo de puplicacion: Investigacion

DOI: https://doi.org/10.1007/978-1-4939-9148-8_3
Referado

Escrito por invitacién

Palabras clave: RNA-seq regulation protocol pipeline
Medio de divulgacién: Papel

ISSN/ISBN: 978-1-4939-9147-1



https://doi.org/10.1016/j.margen.2010.02.001
https://doi.org/2009:875901
https://doi.org/10.5772/intechopen.86144
https://doi.org/https://doi.org/10.1007/978-1-4939-9148-8_3

Capitulos:

Transcriptome Studies in Trypanosoma cruzi Using RNA-seq
Organizadores: Karina Andrea GémezCarlos Andrés Buscaglia
Pagina inicial 35, Paginafinal 45

Advances in Zoology Research ( Participacion, 2013)

BERNA, L., ANKITA CHAURASIA, ANDREATARALLO, CLAUDIO AGNISOLA , GIUSEPPE
DONOFRIO

Publicado

Numero de volimenes: 5

Palabras clave: GC content vertebrates metabolism

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Gendmica
Evolutiva

Medio de divulgacion: Internet

ISSN/ISBN: 9781624178023
https://www.novapublishers.com/catalog/product_info.php?products_id=41590

Capitulos:

The Shifting and the Transition Mode of Vertebrate Genome Evolution in the Light of the Metabolic
Rate Hypothesis: A Review

Organizadores: Owen P. Jenkins

Pagina inicial 65, Pagina final 94

Fish Ecology ( Participacién, 2011)

ANKITA CHAURASIA, ERMINIA ULIANO, BERNA, L., CLAUDIO AGNISOLA , GIUSEPPE
DONOFRIO

Publicado

Editorial: Nova Science Publishers , Huppage, NY (USA)

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Ecologfa / Evolucion

Medio de divulgacién: Papel

ISSN/ISBN: 9781613242827
https://www.novapublishers.com/catalog/product_info.php?products_id=23526

Capitulos:

Does habitat affects the genomic GC content? A lesson from teleostean fish a mini review
Organizadores: Sean P. Dempsey

Paginainicial 61, Pagina final 80

PUBLICACION DE TRABAJOS PRESENTADOS EN EVENTOS

Estudio genémico de proteinas MASP en Trypanosoma cruzi (2014)

BERNA, L., Fernando Alvarez-Valin, C. ROBELLO

Publicado

Resumen

Evento: Nacional

Descripcion: XV Jornadas de la Sociedad Uruguaya de Biociencias

Ciudad: Piriapolis

Ano del evento: 2014

Serie: S2_009

Pagina inicial: 99

Pagina final: 99

Palabras clave: Trypanosoma proteinas de superficiedesorden

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologfa Celular, Microbiologia / Bioinformatica
- Gendmica comparativa

Medio de divulgacién: Papel

https://docs.google.com/viewer?
a=v&pid=sites&srcid=ZmNpZW4AuZWR1LNV5fHN1YnxneDoOY|jl12YjYzM211YTg1INjBm

Identificacion y anotacion de genes codificantes de proteinas variables de superficie en tripanosomas
africanos (2007)



BERNA, L., Fernando Alvarez-Valin

Publicado

Resumen

Evento: Internacional

Descripcion: XIl Jornadas de la Sociedad Uruguaya de Biociencias , Minas - Uruguay , 2007
Ciudad: Minas - Uruguay

Ano del evento: 2007

Anales/Proceedings: Actas de Fisiologia

Volumen:11

Paginainicial: 106

Pagina final: 106

Publicacion arbitrada

Editorial: Comunidad del Sur

Ciudad: Montevideo - Uruguay

Palabras clave: genomica

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Estadistica
Medio de divulgacién: Papel

Evaluaciones
EVALUACION DE PROYECTOS
COMITE EVALUACION DE PROYECTOS

Convocatoria PICT 2021 (2022)

Sector Extranjero/Internacional/Otros / Fondo Para La Investigacion Cientificay Tecnolégica /
convocatoria de los proyectos PICT , Argentina
Cantidad: Menos de 5

Banco de evaluadores del FONCYT. Convocatoria PICT 2021 Buenos Aires, 16 de Octubre de
2022

Fondo Carlos Vaz Ferreira (2019)

Sector Educacién Superior/Publico / Programa de Desarrollo de las Ciencias Bésicas / Area Biologia
(PEDECIBA), Uruguay
Cantidad: Menos de 5

Becas de Movilidad tipo Capacitacién en Campos prioritarios (2019 )

Sector Gobierno/Publico / Agencia Nacional de Investigacion e Innovacion / Agencia Nacional de
Investigacion e Innovacion, Uruguay
Cantidad: Menos de 5

EVALUACION DE PUBLICACIONES

COMITE EDITORIAL

Gene journal (2014 /2014)

Cantidad: Menos de 5
http://www.journals.elsevier.com/gene/

REVISIONES

Molecular Biology and Evolution (2022)

Tipo de publicacion: Revista

Cantidad: Menos de 5

20/07/2022 Thank you for reviewing manuscript MBE-22-0163.R1 27/03/2022 Thank you for
reviewing manuscript MBE-22-0163

Microbial Genomics (2022)



Tipo de publicacién: Revista
Cantidad: Menos de 5
Manuscript number: MGEN-D-22-00026

Frontiers in Cellular and Infection microbiology (2022 )

Tipo de publicacion: Revista

Cantidad: Menos de 5

- Mitochondrial genome diversity of Balamuthia mandrillaris revealed by a fatal case of
granulomatous amoebic encephalitis

Genome Research (2021)

Tipo de publicacion: Revista
Cantidad: Menos de 5
29/10/2021 MS ID#: GENOME/2021/275325

MethodsX(2020)

Tipo de publicacion: Revista
Cantidad: Menos de 5

Journal of Molecular Evolution (2018 )

Tipo de publicacion: Revista
Cantidad: Menos de 5

Scientific Reports (2018)

Tipo de publicacién: Revista
Cantidad: Menos de 5

International Journal of Infectious Diseases (2017 )

Tipo de publicacion: Revista
Cantidad: Menos de 5

Molecular BioSystems (2017 )

Tipo de publicacion: Revista
Cantidad: Menos de 5

Genome Biology and Evolution (2017 )

Tipo de publicacién: Revista
Cantidad: Menos de 5

Standards in Genomic Sciences (2016)

Tipo de publicacion: Revista
Cantidad: Menos de 5

EVALUACION DE PREMIOS

Beca de Doctorado (2007 /2010)

Italia

Cantidad: Menos de 5
Stazione Zoologica A. Dohrn - Open University

EVALUACION DE CONVOCATORIAS CONCURSABLES

Becas de Movilidad (2019 )
Evaluacién independiente
Uruguay

Cantidad: Menos de 5
ANII

Proyecto Carlos Vaz Ferreira (2018)



Evaluacién independiente
Uruguay

Cantidad: Menos de 5
PEDECIBA

JURADO DE TESIS

PEDECIBA (2018)

Jurado de mesa de evaluacién de tesis
Sector Educacion Superior/Publico / Universidad de la Republica / Facultad de Ciencias , Uruguay
Nivel de formacién: Doctorado

PEDECIBA (2018)

Jurado de mesa de evaluacién de tesis
Sector Educacion Superior/Publico / Universidad de la Republica / Facultad de Ciencias , Uruguay
Nivel de formacién: Maestria

Formacion de RRHH
TUTORIAS CONCLUIDAS
POSGRADO

Gendémica comparativa funcional de Mycobacterium bovis: aproximaciones epidemiolégicas y
filogenéticas

Tesis de maestria

Sector Educacién Superior/Publico / Programa de Desarrollo de las Ciencias Bésicas / Programa de
Desarrollo de las Ciencias Basicas , Uruguay

Tipo de orientacién: Tutor Unico o principal

Nombre del orientado: Moira Lasserre

Pais: Uruguay

Palabras Clave: Mycobacterium

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Biologia Celular, Microbiologia / Bioinformatica
- Gendmica comparativa

GRADO

Identificacién y analisis de familias multigénicas en Toxoplasma gondii y Neospora caninum (2022 -
2023)

Tesis/Monografia de grado

Sector Educacion Superior/Publico / Universidad de la Republica / Facultad de Ciencias /
Laboratorio de Gendmica Evolutiva , Uruguay

Programa: Licenciatura en Clencias Bioldgicas

Tipo de orientacién: Tutor Unico o principal

Nombre del orientado: Joaquin Pereira Pagola

Pais: Uruguay

Ensamblaje de genomas de Neospora caninum a partir de datos de secuenciacion de tercera generacion
(2019 - 2020)

Tesis/Monografia de grado

Sector Educacién Superior/Publico / Universidad de la Republica/ Facultad de Ciencias , Uruguay
Programa: Licenciatura de Bioquimica

Tipo de orientacion: Tutor Unico o principal

Nombre del orientado: Pablo Marquez

Pais: Uruguay

Palabras Clave: Neospora caninum Gendmica comparativa PacBio Nanopore

OTRAS

Caracterizacion in silico de retrotransposones en el genoma de Trypanosoma cruzi

Otras tutorias/orientaciones



Sector Organizaciones Privadas sin Fines de Lucro/Sociedades Cientifico-Tecnolégicas / Institut
Pasteur de Montevideo / Institut Pasteur de Montevideo, Uruguay

Tipo de orientacion: Tutor Unico o principal

Nombre del orientado: Gastén Rijo

Pais: Uruguay

Palabras Clave: Trypansoma cruzi Retrotransposones Anotacion

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica

TUTORIAS EN MARCHA

POSGRADO

Biosintesis y funcion de ubiquinona y rodoquinona en Caenorhabditis elegans y helmintos (2023)

Tesis de doctorado

Sector Organizaciones Privadas sin Fines de Lucro/Sociedades Cientifico-Tecnolégicas / Institut
Pasteur de Montevideo / Institut Pasteur de Montevideo / Biologia de gusanos , Uruguay
Programa: PEDECIBA

Tipo de orientacion: Cotutor

Nombre del orientado: Rosina Comas

Pais/Idioma: Uruguay,

Buscando el mani perdido: estudio de la diversidad genética y estado de conservacion de Arachis
hypogaea en Uruguay (2020)

Tesis de maestria

Sector Educacion Superior/Publico / Universidad de la Republica / Facultad de Agronomia /
Laboratorio de evolucion y domesticacion de las plantas, Uruguay

Programa: PEDECIBA

Tipo de orientacion: Cotutor en pie de igualdad (VAIO M, BERNA, L.)

Nombre del orientado: Ignacio Naya

Medio de divulgacién: Otros

Pais/Idioma: Uruguay, Espafiol

Variabilidad genética en aislados clinicos de Mycobacterium tuberculosis resistentes a medicamentos
antituberculosos de primera y segunda linea. (2018)

Tesis de doctorado

Sector Organizaciones Privadas sin Fines de Lucro/Sociedades Cientifico-Tecnoldgicas / Institut
Pasteur de Montevideo / Institut Pasteur de Montevideo / Unidad de Biologia Molecular , Uruguay
Tipo de orientacion: Tutor Unico o principal

Nombre del orientado: Gabriel Morey

Medio de divulgacién: Otros

Pais/Idioma: Uruguay, Espafiol

Palabras Clave: Mycobacterium secuenciacion Ecuador diversidad evolucion

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica, biologia molecular

GRADO

Andlisis in silico de la familia Athila de retrotransposones en Acca sellowiana (2022)

Tesis/Monografia de grado

Sector Educacion Superior/Publico / Universidad de la Republica / Facultad de Ciencias / Unidad de
Genodmica Evolutiva, Uruguay

Programa: 1992 - LICENCIATURA EN CIENCIAS BIOLOGICAS

Tipo de orientacion: Cotutor en pie de igualdad (BERNA, L., PRITSCH C)

Nombre del orientado: Mathias Joaquin Mangino

Pais/Idioma: Uruguay, Espafol

TUTORIAS PASAJE ADOCTORADO

POSGRADO

Analisis informacional de la dismutacién del malato y de la biosintesis de rodoquinona en helmintos.



(2020 - 2022)

Tesis de maestria

Sector Organizaciones Privadas sin Fines de Lucro/Sociedades Cientifico-Tecnolégicas / Institut
Pasteur de Montevideo / Institut Pasteur de Montevideo / Laboratario de Biologia de gusanos -
Unidad de bioinformatica, Uruguay

Programa: Maestria en Bioinformética (PEDECIBA)

Tipo de orientacion: Cotutor (SALINAS G, BERNA, L.)

Nombre del orientado: Rosina Comas Ghierra

Pais: Uruguay

Otros datos relevantes
PREMIOS, HONORES Y TITULOS

Best Abstract award competittion - Travel Grant winner (2018)

(Internacional)

Leiden University Medical Center

SMRT Ledien 2018 - Best Abstract Award Competition. Travel Grant Winner with the abastract
"Expanding an expanded Genome: Long-Read Sequencing of Trypanosoma cruzi"

travel award winners (2018)

(Internacional)
Molecular Parasitology Meeting - MBL
Travel Award to Attend Molecular Parasitology Meeting 2018

Financial Support to participate to "Combating Resistance : microbes and vectors" 4th Institut Pasteur
International Network Symposium (2018)

(Internacional)
Institut Pasteur
Travel and expenses award - 4th Institut Pasteur International Network Symposium

PRESENTACIONES EN EVENTOS

ICOPA - International Congress of Parasitology (2022)

Congreso

Recent insights into the elusive mitochondrial genome of apicomplexa
Dinamarca

Tipo de participacién: Expositor oral

Carga horaria: 40

Nombre de la institucion promotora: World Federation of Parasitologists
Alcance geografico: Internacional

Xl congreso SAP (2022)

Congreso

Participacion en tres posters: 1)Maxicircle architecture and evolutionary insights into
Trypanosoma cruzi complex 2)Respuesta al hemo en el transcriptoma de Trypanosoma cruzi.
3)Anotacion funcional del genoma de la cepa RA de Trypanosoma cruzi

Argentina

Tipo de participacién: Poster

Carga horaria: 32

Nombre de la institucion promotora: Sociedad Argenitna de Protozologia Palabras Clave:
Trypanosoma cruzi maxicircle evolution parasite host-pathogen interactions

Participacion en tres posters: 1) Maxicircle architecture and evolutionary insights into
Trypanosoma cruzi complex 2) Respuesta al hemo en el transcriptoma de Trypanosoma cruzi. 3)
Anotacién funcional del genoma de la cepa RA de Trypanosoma cruzi

Molecular Parasitology Meeting (2021)

Congreso

Reshuffling mitochondrial genomes in apicomplexan parasites
Estados Unidos

Tipo de participacién: Expositor oral

Carga horaria: 32



Nombre de la institucién promotora: MPM

Molecular Parasitology Meeting (2021)

Congreso

Makxicircle architecture and evolutionary insights into Trypanosoma cruzi complex
Estados Unidos

Tipo de participacion: Poster

Carga horaria: 32

Nombre de la institucion promotora: MPM

V Ciclo de COnferencias de Bioinformatica y Biologia Computacional (2021)

Seminario

Uso de tecnologias de secuenciaciodn de tercera generacién para la resolucién de genomas
complejos

Venezuela

Tipo de participacién: Expositor oral

Carga horaria: 2

Nombre de la institucion promotora: Unidad de Estudios Genéticos y Forenses,

Molecular Parasitology Meeting (2020)

Congreso

Reevaluation of the Toxoplasma gondii and Neospora caninum genomes reveals misassembly,
karyotype differences, and chromosomal rearrangements

Estados Unidos

Tipo de participacién: Expositor oral

Carga horaria: 32

Nombre de la institucion promotora: MPM EL congreso fue virtual

X International conference on bioinformatics (2019)

Congreso

The complete maxircle genomes of Trypanosoma cruzi

Uruguay

Tipo de participacién: Expositor oral

Carga horaria: 24

Nombre de la institucion promotora: Iberoamerican society of Bioinformatics

Combating Resistance : microbes and vectors (2018)

Simposio

4th Institut Pasteur International Network Symposium

Francia

Tipo de participacién: Expositor oral

Carga horaria: 24

Nombre de lainstitucion promotora: Institut Pasteur Paris Palabras Clave: resistance microbes
vectors

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia Celular, Microbiologia
Travel and expenses grant

SMRT Leiden (2018)

Congreso

PacBio sequencing methods, application and software develpoment

Holanda

Tipo de participacién: Otros

Carga horaria: 24

Nombre de la institucion promotora: Leiden University Medical Center Palabras Clave: Sequencing
genomics PacBio

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica

Molecular Parasitology Meeting (2018)

Congreso
This meeting covers all aspects of parasite molecular biology, cell biology, biochemistry, genetics



and genomics, focusing on protozoan parasites.

Estados Unidos

Tipo de participacién: Expositor oral

Carga horaria: 24

Nombre de la institucion promotora: MBL Palabras Clave: parasites molecular biology genomics
trypansoma

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular

VII SIMPOSIO BIOLOGIA MOLECULAR DE LA ENFERMEDAD DE CHAGAS (2018)

Encuentro

Participacion con el trabajo "El nuevo genoma de Trypanosoma cruzi”

Uruguay

Tipo de participacién: Expositor oral

Carga horaria: 10

Nombre de la institucion promotora: UNU-Biolac, Facultad de Ciencias, Insititu Pasteur
Montevideo Palabras Clave: trypanosoma gendémica biologia molecular resistencia drug discovery
Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Bioquimica y Biologia Molecular

XXXl Annual Meeting of the Brazilian Society of Protozoology / XLIV Annual Meeting on Basic
Research in Chagas'Disease (2017)

Congreso

Trypanosoma cruzilong reads based assembly: revealing the real extent of genome complexity
Brasil

Tipo de participacién: Expositor oral

Carga horaria: 24

Nombre de la institucion promotora: SBPz Palabras Clave: genomics T. cruzipachio

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturalesy Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular / Gendmica

Reunion conjunta de sociedades de Biociencias (2017)

Congreso

Trypanosoma cruzi long reads based assembly: revealing the real extent of genome complexity
Argentina

Tipo de participacién: Expositor oral

Carga horaria: 40

Nombre de la institucion promotora: SAP y otras sociedades Palabras Clave: Genome Sequencing
Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular / Gendmica

Bioinformatics & Computational Biology for Innovative Genomics (2016)

Congreso

Transcriptomic analysis reveals that metabolic switch and surface remodeling are key processes for
stage transition in Trypanosoma cruzi

México

Tipo de participacion: Expositor oral

Carga horaria: 24

Nombre de la institucion promotora: SolBio IC&W Palabras Clave: metabolism Trypanosoma cruzi
surface RNA-seq

27th International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (2015)

Congreso

Social Wasps are Mating Nests for Yeasts

Italia

Tipo de participacién: Otros

Carga horaria: 48

Nombre de la institucion promotora: Fondazione Edmund Mach Areas de conocimiento:
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Biologia Celular, Microbiologia

Social Wasps are Mating Nests for Yeasts Irene Stefaninil, Leonardo Dapporto?2, Luisa Berna3,
Mario Polsinelli4, Stefano Turillazzi4,5, Duccio Cavalieri1,6 1Centre for Research and Innovation,
Fondazione Edmund Mach, San Michele allAdige, Trento, Italy; 2Department of Biological and
Medical Sciences, Oxford Brookes University, Headington, Oxford, OX3 OBP, UK, 3Molecular



Biology Unit, Institut Pasteur, Montevideo, Uruguay, 4Department of Biology, University of
Florence, Italy, 5Centro di Servizi di Spettromeria di Massa, University of Florence, Florence, Italy,
6Department of Neuroscience, Psychology, Drug Research and Child's health, University of
Florence, Florence, Italy

27° International conference on yeast genetics and molecular biology (2015)

Congreso

C. albicans With Different Genomic Background Reveal Diverse Host Adaptation And Differential
Processing By Phagocytes

Italia

Tipo de participacion: Otros

Carga horaria: 48

Nombre de la institucion promotora: Fondazione Edmund Mach C. albicans With Different
Genomic Background Reveal Diverse Host Adaptation And Differential Processing By Phagocytes
Lisa Rizzetto1, Monica Di Paola2, Bruna Colombari3, Carlotta De Filippo1, Andrea Ardizzoni?2,
Luisa Berna4, Noemi Toccil, Paolo Lionetti2, Elisabetta Blasi3, Duccio Cavalieri3, Samuele
Peppolonil 1Research and Innovation Centre, Fondazione Edmund Mach, S. Michele allAdige (TN),
Italy; 2Dip. di Neuroscienze, Psicologia, Area del Farmaco e Salute del Bambino, Universita di
Firenze, Firenze, Italy; 3Dip. di Medicina Diagnostica, Clinica e di Sanita Pubblica, Universita di
Modena e Reggio Emilia, Modena, Italy; 4Unidad de Biologia Molecular, Institut Pasteur de
Montevideo, Montevideo, Uruguay

27th International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (2015)

Congreso

Hsp12p And PAU Genes Are Involved In Ecological Interactions Between Natural Yeast Strains.
ltalia

Tipo de participacién: Otros

Carga horaria: 48

Nombre de la institucion promotora: Fondazione Edmund Mach Areas de conocimiento:
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Biologia Celular, Microbiologia

Hsp12p And PAU Genes Are Involved In Ecological Interactions Between Natural Yeast Strains.
Damariz Rivero1, Luisa Berna2, Irene Stefanini3, Enrico Baruffini4, Agnes Bergerat5, Attila
Csikasz-Nagy3, Carlotta De Filippo3 and Duccio Cavalieri1,3 1- Department of Neurosciences,
Psychology, Drug Research and Child Health, University of Florence, Florence, Italy. 2- Molecular
Biology Unit, Institut Pasteur, Montevideo, Uruguay. 3- Centre for Research and Innovation,
Fondazione Edmund Mach, San Michele all'Adige, Trento, Italy. 4- Department of Life Sciences,
University of Parma, Parma, Italy. 5- Department of Pathology, Boston University School of
Medicine, Boston, USA

27th International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (2015)

Congreso

Population Genomics of Saccharomyces cerevisiae Human Isolates Reveals Adaptation to the
Gastrointestinal Tract.

Italia

Tipo de participacién: Otros

Carga horaria: 48

Nombre de la institucion promotora: Fondazione Edmund Mach Population Genomics of
Saccharomyces cerevisiae Human Isolates Reveals Adaptation to the Gastrointestinal Tract.
Monica Di Paolal, Carlotta De Filippo2, Irene Stefanini2, Lisa Rizzetto2, Luisa Berna3, Matteo
Ramazzotti4, Leonardo Dapporto5, Damariz Riverol, Ivo G Guté, Jean-Luc Legras7,8,9, Noemi
Tocci2, Marcello S. Lenucci10, Luigina Romani11, Paolo Lionettil, Duccio Cavalieri1,2 1
Department of Neuroscience, Psychology, Drug Research and Child Health, Meyer Children
Hospital, University of Florence, Viale G. Pieraccini 6, 50139 Florence, Italy. 2 Fondazione E. Mach,
Research and Innovation Centre, Via E. Mach 1, 38010 San Michele all Adige (Trento), Italy. 3
Unidad de Biologia Molecular, Institut Pasteur de Montevideo, Montevideo, Uruguay. 4
Department of Experimental and Clinical Biomedical Sciences, University of Florence, viale
Morgagni 50, 50134 Florence, Italy. 5 Department of Biological and Medical Sciences, Oxford
Brookes University, Headington, Oxford, OX30BP, UK. 6 Centro Nacional dAnalisi Genomica,
CNAG, Parc Cientific de Barcelona 08028 Barcelona, Spain. 7 Institut National de la Recherche
Agronomique, INRA, Unité Mixte de Recherche Sciences pour IOenologie, UMR 1083, F-34060
Montpellier, France. 8 Montpellier SupAgro, Unité Mixte de Recherche Sciences pour IOenologie,
UMR10883, F-34060 Montpellier, France. ? Université Montpellier |, Unité Mixte de Recherche
Sciences pour IOenologie, UMR 1083, F-34060, Montpellier, France. 10 Dipartimento di Scienze e
Tecnologie Biologiche ed Ambientali (Di.S.Te.B.A.), Universita del Salento, via Prov.le Lecce-



Monteroni, 73100 Lecce, Italy. 11 Department of Experimental Medicine and Biochemical
Sciences, Polo Unico Sant'Andrea delle Fratte, University of Perugia, piazza Universita 1,06132
Perugia, Italy.

International Workshop on Human and Bovine Tuberculosis (2015)

Simposio

Tuberculosis humanay bovina

Uruguay

Tipo de participacion: Expositor oral

Carga horaria: 16

Nombre de la institucion promotora: Institut Pasteur Montevideo Palabras Clave: tuberculosis
Mycobacterium One health

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Bioquimica y Biologia Molecular

Experimental Approaches to Evolution and Ecology using Yeast & other Model Systems (2014)

Congreso

Experimental Approaches to Evolution and Ecology using Yeast & other Model Systems - Social
wasps are mating nests for yeasts

Alemania

Tipo de participacién: Poster

Nombre de la institucion promotora: EMBO Conference Series Social wasps are mating nests for
yeasts Stefanini .1, Dapporto L.2, Berna L.3, Polsinelli M.4, Turillazzi S.4,5, Cavalieri D.1,6

Microbiology after the genomics revolution: Genomes 2014 (2014)

Congreso

Microbiology after the genomics revolution: Genomes 2014 - Genome-wide characterization of
Mycobacterium tuberculosis outbreaks in the low-risk uruguayan population

Francia

Tipo de participacién: Poster

Nombre de la institucion promotora: EMBO Conference Series Genome-wide characterization of
Mycobacterium tuberculosis outbreaks in the low-risk uruguayan population

XV Jornadas de la Sociedad Uruguaya de Biociencias (2014)

Congreso

Estudio gendmico de proteinas MASP en Trypanosoma cruzi

Uruguay

Tipo de participacién: Poster

Carga horaria: 24

Nombre de la institucion promotora: SUB Palabras Clave: Surface multigene families
Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimicay Biologia Molecular /
Bioinformatica

Symbiomes: Systems Metagenomics of Host Microbe interactions (2013)

Congreso

International 3-day Workshop and Winter School of FIRS> PhD Programme. Symbiomes: Systems
Metagenomics of Host Microbe interactions

Italia

Tipo de participacién: Expositor oral

Carga horaria: 24

Nombre de la institucion promotora: Fondazione Edmund Mach Palabras Clave: metagenomica
levadura

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Gendmica
Evolutiva

Evolutionary genomics of Saccharomyces cerevisiae populations. Using next generation sequencing
to describe evolutionary trayectories at individual level

SNP calling of M28 strains, finding morphology genes (2012)

Seminario
Istituto Agrario di San Michele Alladige
Italia



Tipo de participacién: Expositor oral Palabras Clave: variacion genetica polimorfismos

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Gendmica
Evolutiva

Molecular Evolution in the Genomic Era (2011)

Congreso

Molecular Evolution in the Genomic Era

Italia

Tipo de participacion: Conferencista invitado

Carga horaria: 26

Nombre de la institucion promotora: Universidad de Roma 1. Revista Genome Biology and
Evolution Palabras Clave: Evolucion genomica

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Evolucion
Molecular

"Fast evolving Tunicates, Patterns and rates of amino acid evolution"

4th Joint RECOMB Conference on Regulatory Genomics, Systems Biology, and DREAM Challlenges
(2011)

Congreso

4th Joint RECOMB Conference on Regulatory Genomics, Systems Biology, and DREAM
Challlenges

Espana

Tipo de participacién: Poster

Carga horaria: 18 Palabras Clave: Systems Biology Networks

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Biologicas / Biologia y Biologia de la Evolucién / Evolucion
Molecular

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de |la Evolucién /
Bioinformatica

Phylogenomics applied to Saccharomyces cerevisiae strains reveals genes with high evolutionary
resolution

Joint Meeting AGI-SIBV-SIGA (2011)

Congreso

Joint Meeting AGI-SIBV-SIGA

ltalia

Tipo de participacién: Poster Palabras Clave: Systems Biology

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion

Friend or Foe: Using System Biology to elucidate the interaction between fungi and their hosts

Internal Seminar SZN (2010)

Seminario

Compatative genome analyses of Deuterostomes

Italia

Tipo de participacion: Expositor oral "Metabolism and base compositions of tunicates, fish and
mammals genomes"

Annual Meeting of the Society for Molecular Biology and Evolution (2010)

Congreso

Annual Meeting of the Society for Molecular Biology and Evolution

Francia

Tipo de participacién: Poster Palabras Clave: Evolution GC content

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucién / Gendmica
Evolutiva

Metabolic rate and genomic GC. What we can learn from teleost fish

(2009)

Congreso
150 years of Darwins Evolutionary Theory: a South American Celebration



Uruguay

Tipo de participacién: Palabras Clave: Evolution

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Gendmica
Evolutiva

Xll Jornadas de la Sociedad Uruguaya de Biociencias (2007)

Congreso

Identificacién y anotacion de genes codificantes de proteinas variables de superficie en
tripanosomas africanos

Uruguay

Tipo de participacion: Expositor oral Palabras Clave: Evolucion

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion / Estadistica

V Reunion de la Sociedad Latinoamericana de Fitoquimica (2006)

Congreso

Establecimiento de suspensiones celulares de Achyrocline flaccida para el estudio y produccion de
metabolitos secundarios

Uruguay

Tipo de participacién: Poster Palabras Clave: Cultivo celular metabolitos secundarios

V Reunién de la Sociedad Latinoamericana de Fitoquimica (2006)

Congreso

Estudio de la produccién de fendlicos en cultivos in vitro de Achyrocline flaccida
Uruguay

Tipo de participacién: Poster Palabras Clave: Cultivo celular

JURADO/INTEGRANTE DE COMISIONES EVALUADORAS DE TRABAJOS ACADEMICOS

Rol de los ARN pequenos de Fasciola hepatica en la interaccion con el huésped y la conservacion de las
vias de ARN pequefiios en platelmintos (2022)

Candidato: Santiago Fontenla

Tipo Jurado: Tesis de Doctorado

CAYOTA, A., Cucher, M., BERNA, L.

Doctorado en Ciencias Biologicas, PEDECIBA / Sector Educacién Superior/Publico / Universidad
de la Republica/ Facultad de Medicina/ Uruguay

Pais: Uruguay

Idioma: Espanol

Andlisis transcriptémico de los estadios asociados al huésped intermediario de F. hepética (2022)

Candidato: Mauricio Langleib

Tipo Jurado: Tesis de Maestria

Estela CASTILLO PRESA, SMIRCICH, P., BERNA, L.

Doctorado PEDECIBA / Sector Educacion Superior/Publico / Universidad de la Republica /
Facultad de Medicina / Uruguay

Pais: Uruguay

Idioma: Espanol

Comision de Admision y Seguimiento - Estudios computacionales de fuségenos celularesy surolenla
eucariogénesis (2022)

Candidato: Mauricio Langleib

Tipo Jurado: Tesis de Doctorado

BERNA, L., PAOLABERMOLEN , TRAJTENBERG, F

Doctorado en Ciencias Bioldgicas , PEDECIBA / Sector Educacién Superior/Publico / Universidad
de la Republica/ Facultad de Ciencias / Uruguay

Pais: Uruguay

Idioma: Espanol

Comisién de Admision y Seguimiento - Strain improvement of Beauveria bassiana for biocontrol of the
redbanded stink bug Piezodorus guildinii (2021)

Candidato: Hector Luis Oberti
Tipo Jurado: Tesis de Doctorado



PONCE DE LEON, I., BERNA, L., LUPO, S

PEDECIBA - Biologia / Sector Gobierno/Publico / Instituto Nacional de Investigacién Agropecuaria
/INIA/ Uruguay

Pais: Uruguay

Idioma: Espanol

Palabras Clave: Comisién de Seguimiento CAS

Comisién de Admisiéon y Seguimiento - "Rol funcional de las proteinas MARCKS durante la
morfogénesis del tubo neural en pez cebra (Danio rerio ) (2020)

Candidato: Lucia Veloz Castro

Tipo Jurado: Tesis de Doctorado

BERNA, L., CHIFFLET,S., Prieto D

PEDECIBA Biologia / Sector Educacion Superior/Publico / Universidad de la Republica / Facultad
de Ciencias / Uruguay

Pais: Uruguay

Idioma: Espaniol

Caracterizacién transcriptomica de las células proliferantes del cestodo Mesocestoides corti (2018)

Candidato: Alicia Costébile Cristech

Tipo Jurado: Tesis de Doctorado

FERNANDEZ, C., PEREZ-DIAZ, L, BERNA, L.

PEDECIBA -Ciencias Biodgicas / Sector Educacion Superior/Publico / Universidad de la Republica /
Facultad de Ciencias / Uruguay

Pais: Uruguay

Idioma: Espanol

Defensa de Maestria: Caracterizacion de la variabilidad composicional y estructural de los cromosomas
de Plasmodium vivax (2018)

Candidato: Maria Noél Irazoqui

Tipo Jurado: Tesis de Maestria

BERNA, L., Hector Musto, Juan Kalemkerian

Programa de Desarrollo de Ciencias Basicas - PEDECIBA / Sector Educacion Superior/Publico /
Universidad de la Republica/ Facultad de Ciencias / Uruguay

Pais: Uruguay

Idioma: Espanol

Palabras Clave: Plasmodium GC content genémica compartiva

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturalesy Exactas / Ciencias Bioldgicas / Biologia y Biologia de la Evolucion

Comision de Admision y Seguimiento - Aproximaciones émicas y genémica funcional para la validacion
de blancos moleculares de potenciales agentes antichagasicos (2017)

Candidato: Florencia Mosquillo

Tipo Jurado: Tesis de Doctorado

BERNA, L., ALVAREZ MN, PARODI-TALICE, A.

Programa de Desarrollo de las Ciencias Basicas (PEDECIBA) / Sector Educacion Superior/Publico /
Universidad de la Republica/ Facultad de Ciencias / Uruguay

Pais: Uruguay

Idioma: Espaniol

Palabras Clave: Trypanosoma cruzi gendmica proteomica blancos moleculares

Areas de conocimiento:

Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica

Comisién de Admisién y Seguimiento - Estudio de la regulacion global de la traduccién en el ciclo
celular de Trypanosoma cruzi (2017)

Candidato: Santiago Chavez

Tipo Jurado: Tesis de Doctorado

BERNA, L., PARODI-TALICE, A., FABIANO, E.

Programa de Desarrollo de las Ciencias Basicas (PEDECIBA) / Sector Educacion Superior/Publico /
Universidad de la Republica / Facultad de Ciencias / Uruguay

Pais: Uruguay

Idioma: Espanol

Palabras Clave: Trypanosoma cruzi traduccion ciclo celularregulacion



Areas de conocimiento:
Ciencias Naturales y Exactas / Ciencias Bioldgicas / Bioquimica y Biologia Molecular /
Bioinformatica

CONSTRUCCION INSTITUCIONAL

Me interesa particularmente la construccion institucional y he participado en distintas actividades en mis
lugares de trabajo.

De forma particular:

2017 alafecha - Comision predio - Institut Pasteur de Montevideo

2019 - Comisién de seminarios -Institut Pasteur Montevideo

2019 - Delegada del Colectivo de Investigadores Técnicos y Estudiantes (CITE) del Institut Pasteur de
Montevideo

2019 - 2020- Participacion den el Consejo Académico (como delegado del CITE) del Instittut Pasteur de
Montevideo

2021-2022 Participacion como representante de los investigadores al Consejo Cientifico del Area (CCA) de
PEDECIBA Biologfa

Enlo general, participo en jornadas de puertas abiertas, actividades relacionadas al dia internacional de

ninasy mujeres en la cienciay al dia internacional de la mujer., asi cémo otras actividades de divulgacion
cientifica.

Indicadores de produccion

PRODUCCION BIBLIOGRAFICA £
Articulos publicados en revistas cientificas 33
Completo 33
Trabajos en eventos 2
Libros y Capitulos 4
Capitulos de libro publicado 4
EVALUACIONES £
Evaluacion de proyectos 3
Evaluacion de publicaciones 12
Evaluacion de convocatorias concursables 2
Jurado de tesis 2
FORMACION RRHH 0
Tutorias/Orientaciones/Supervisiones concluidas 4
Tesis de maestria 1
Otras tutorfas/orientaciones 1
Tesis/Monografia de grado 2
Tutorias/Orientaciones/Supervisiones en marcha 4
Tesis de doctorado 2
Tesis de maestria 1
Tesis/Monografia de grado 1
Tutorias/Orientaciones/Supervisiones con pasaje a 1

doctorado

Tesis de maestria 1






