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Resumen

Cuando se utiliza informacién genética para describir o clasificar un taxén, la mayoria de los usuarios
preveeran su uso en el contexto de la ecologia molecular o la investigacion genética. Es importante
darse cuenta de que una secuencia con coordenadas y una marca de tiempo, es una valiosa
ocurrencia sobre biodiversidad que es util en un contexto mucho mas amplio que su propdsito
original. Para evidenciar este potencial, es necesario que los datos derivados de ADN se puedan
rastrear a través de plataformas de datos sobre biodiversidad. Esta guia le ensefara los principios y
enfoques para disponer “secuencias con fechas y coordenadas” en el contexto mas amplio de los
datos sobre biodiversidad. La guia cubre opciones de esquemas y términos particulares, fallas
comunes y buenas practicas, sin entrar en detalles especificos de las plataformas. Esto beneficiara a
cualquiera que esté interesado en una mejor exposicidon de los datos derivados de ADN mediante
plataformas de datos sobre biodiversidad, incluidos los portales nacionales.

Prefacio

El trabajo sobre esta guia comenzd a partir de discusiones en la biodiversity_next conference en
2019, consolidando insumos de varios recursos como:

 Informe final sobre el proyecto de la plataforma de ciencia futura ambiental
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1. Introduccion

1.1. Justificacion

Los ultimos 20 afios han traido una mayor comprension del inmenso poder de los métodos
moleculares para documentar la diversidad de la vida en la Tierra. Los sustratos aparentemente sin
vida y mundanos, como el suelo y el agua de mar, resultan estar llenos de vida, aunque tal vez no de
una manera que el observador casual pueda apreciar de inmediato. Estudios basados en el ADN, han
demostrado que grupos de organismos como hongos, insectos, oomycetes, bacterias y archaeas
estan en todas partes, aunque a menudo no podemos observarlos fisicamente (Debroas et al. 2017).
Los beneficios de los métodos moleculares no se limitan al mundo microscépico: hay muchos
organismos, como algunas especies de peces, que al menos tedricamente se puede observar
fisicamente, pero muy costosos en términos de intensidad y esfuerzo, y tal vez, los métodos para
hacerlo sean invasivos (Boussarie et al. 2018). En tales situaciones, los datos del ADN nos permiten
registrar la presencia (y la presencia pasada) de estos érganismos de forma no invasiva y con un
esfuerzo minimo. Estos desarrollos significan que no siempre necesitamos manifestaciones fisicas
tangibles de todos los érganismos presentes en algun lugar para registrarlos. Todos los organismos,
sean o no fisicamente observables, pueden ser importantes a la hora de entender la biodiversidad, la
ecologia y la conservacion bioldgica.

Los datos derivados de ADN nos permiten registrar taxones apenas visibles o inobservables que caen
por fuera del radar de los protocolos para el trabajo de campo, listas de chequeo, depdsitos en
colecciones cientificas, etc. La madurez actual de las metodologias de ADN nos permite registrar la
presencia de estos organismos con un nivel de detalle que supera el de las observaciones
macroscopicas de los organismos en general. Sin embargo, teniendo en cuenta que las metodologias
del ADN vienen con sus propios problemas y sesgos, es importante aprovechar este momento para
definir y acordar cémo debemos registrar e informar sobre un organismo presente en algun substrato
o localidad a través de datos moleculares. Hacerlo ayudara a evitar ineficiencias significativas que han
sido reportadas en otros dominios, en los cuales, la falta de estandares y directrices ha llevado a tener
estructuras de datos muy heterogéneas e incomparables en gran medida (Berry et al. 2021; Leebens-
Mack et al. 2006; Yilmaz et al. 2011; Nilsson et al. 2012; Shea et al. 2023). Ademas, una documentacion
clara del procesamiento computacional desde la lectura de la secuencia en bruto hasta la deduccidon
de la observacién de una especies, permitira re-analizarlas cuando aparezcan métodos mejorados.

Los registros de especies derivadas de ADN deben ser tan estandarizados y reproducibles como sea
posible, independientemente de que las especies detectadas tengan o no nombres cientificos
formales. En algunos casos, tales registros de ocurrencia apuntaran a propiedades geograficas y
ecolégicas de las especies que eran desconocidas, enrriqueciendo el conocimiento sobre estos
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taxones. En otros casos, los datos pueden permitirnos amalgamar y visualizar informacién sobre
especies no descritas actualmente, lo que potencialmente acelera su posible descripcion formal. La
capacidad de recopilar datos utilizables incluso para especies no nombradas contribuye
significativamente a las muchas maneras en que GBIF y otras plataformas de datos sobre
biodiversidad indexan el mundo vivo, y ponen este conocimiento a disposicion de todos y para una
variedad de propésitos, incluyendo la conservacion de la biodiversidad. Las estimaciones recientes
sugieren que al menos el 85 por ciento de todas las especies existentes no estan descritas (Mora et al.
2011; Tedesco et al. 2014). Los estandares de datos existentes han sido disefliados para la minoria de
taxones que han sido descritos. Las buenas practicas para tratar con datos derivados de ADN
ayudaran a caracterizar las ocurrencias de todos los organismos, ya sean descritos o no.

Esta guia describe las formas en las que se deben reportar los datos de ocurrencia derivados del ADN
para su inclusion estandarizada en GBIF y otras plataformas de datos sobre biodiversidad. Esta guia
Nno expresa ninguna opinién sobre el acceso y los beneficios de compartir informacion de secuencias
digitales, un tema ampliamente discutido a través del Convenio sobre la Diversidad Biol6gica (CDB).
Sin embargo, vale la pena senalar que los codigos de barras genéticos y el metabarcoding son
tipicamente genes o fragmentos de ADN no codificante, que no son adecuados para la explotacion
comercial. Tal como la documentacién de secuencias a través de International Nucleotide Sequence
Database Collaboration (INDSC) es una norma generalizada en la investigacion basada en secuencias,
la publicacion de datos de ocurrencia originados a través de secuencias no implica la publicacién de
nuevas secuencias. En la mayoria de los casos ya se han colocado en un depdsito genético publico.
Por lo tanto, esta guia trata el valor anadido de derivar datos de ocurrencia espacio-temporal y
nombres basados en ADN de datos derivados de ADN, mas que el valor de la propia informaciéon
genética. Ademas de tratar los datos derivados de secuencias, esta guia también incluye sugerencias
para publicar datos de ocurrencia de especies derivadas de los analisis gPCR o ddPCR.

Reportar las ocurrencias derivadas de DNA-de una manera abierta y reproducible trae muchos
beneficios: en particular, aumenta la citabilidad, destaca los taxones afectados en el contexto de la
conservacion biolégica y contribuye al conocimiento taxondmico y ecoldégico. Ademas, también
proporciona un mecanismo para almacenar registros de ocurrencia de especies no descritas. Cuando
estos taxones, aun por describir, finalmente se vinculen a un nuevo nombre linneano, todos estos
registros de ocurrencia estaran disponibles inmediatamente. Cada uno de estos beneficios
proporciona una fuerte justificacién para que los profesionales adopten las practicas esbozadas en
esta guia, ayudandolos a destacar una proporcién significativa de la biodiversidad existente,
acelerando su descubrimiento e integrandolo en la conservacion bioldgica y la elaboracion de
politicas.

1.2. Publico objetivo

Esta guia ha sido desarrollada para multiples audiencias objetivo: estudiantes que planean un primer
estudio basado en ADN, investigadores con secuencias antiguas y tablas de abundancia que quieren
revivir o conservar, especialistas en datos sobre biodiversidad que son nuevos en los datos derivadas
de ADN y bioinformaticos familiarizados con los datos de secuencia pero nuevos en las plataformas
de datos sobre biodiversidad. La guia no se dirige directamente a los usuarios de datos moleculares
en plataformas de datos sobre biodiversidad, pero estos usuarios pueden encontrar section 1.7
Resultados particularmente interesantes. La intencion de los autores es proporcionar orientacién
sobre la publicacion de datos y atributos asociados a las secuencias genéticas a través de
plataformas de datos sobre biodiversidad en general.

El flowchart esboza los pasos de procesamiento involucrados en la publicacion de datos de
biodiversidad molecular derivados del amplicén, en repositorios como GBIF y plataformas nacionales
de datos sobre biodiversidad, incluyendo aquellos construidos en la plataforma ALA. El enfoque de
esta guia esta principalmente en los pasos posteriores a la llegada de secuencias crudas FASTQ del
paso de secuenciacion. Al familiarizarse con el diagrama de flujo —y tener en cuenta cualquier paso
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que parezca familiar o poco claro— los usuarios podran navegar por el contenido incluido en la guia.
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Figura 1. Flujo de trabajo general para los datos sobre biodiversidad derivados de secuencias de ADN, tal y
como se describe en esta guia.

Hemos hecho todo lo posible por presentar la informacién en esta guia de forma que sea util para
cada una de las audiencias descritas anteriormente, pero una lectura a fondo (e.g. GBIF quick guide to
data publishing) puede ser requerida en ciertos casos.

1.3. Introduccion a datos de ocurrencias derivados de
DNA

Los datos bioldgicos derivados de ADN incluyen informacién derivada de ADN de organismos
individuales, pero también de ADN ambiental (eDNA, es decir, ADN extraido de muestras ambientales,
Thomsen & Willerslev 2015) y de muestras masivas que componen a muchos individuos (e.g. Las
muestras de plankton o muestras de trampas de Malaise que consisten en multiples individuos de
multiples especies). En la actualidad, el mayor volumen de datos de ocurrencia derivados de la ADN
privienen del eDNA. Desde que los métodos analiticos y los productos finales son en gran medida
similares para todas las fuentes de muestras, la siguiente discusion se centrara en el eDNA (§ 2.1.1y §
2.1.2), teniendo en cuenta que el contorno es aplicable a otras fuentes. Las investigaciones a menudo
utilizan secuencias selectivas de marcadores genéticos taxonémicos e informativos, pero también
pueden usarlos por ejemplo, enfoques basados en gPCR, que no resultan directamente en datos de
secuencia de ADN (§ 2.1.3 y [mapping-ddpcr-qpcr-data]). Esta guia puede parecer pesada en
términos relacionados con el ADN; si este es el caso, consulte el [glossary].

1.3.1. ADN ambiental como fuente de datos de ocurrencia derivados de DNA

El término ADN ambiental se ha utilizado desde 1987, cuando se uso por primera vez para describir el
ADN de microbios encontrado en muestras de sedimento (Ogram et al. 1987). Actualmente, el eDNA se
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utiliza mas ampliamente para describir una compleja mezcla de ADN proveniente de diferentes
organismos (Taberlet et al. 2018 and 2012). Este eDNA incluye todo el ADN obtenido de una muestra
ambiental especifica, independientemente del tipo de sustrato o las especies que contenga. Se puede
extraer de una amplia gama de fuentes, incluyendo las células de la piel y el cabello, saliva, suelo,
heces, organismos vivos o muertos recientemente (Pietramellara et al. 2009). EI ADN ambiental suele
ser suficiente para representar todos los organismos encontrados dentro de una muestra tomada, sin
embargo, en la practica, la presencia del ADN en la muestra ambiental depende de la seleccion del
habitat de los organismos, tamano del cuerpo, morfologia y nivel de actividad. Ademas, de los
métodos de muestreo utilizados para la capturar del ADN (Taberlet et al. 2018) y el estado de
degradacion del mismo.
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Figura 2. Representacion de los procesos de muestreo que comparan la recopilacion de datos por A)
métodos tradicionales de muestreo ecoldgicos y de biodiversidad, y B) una representacion simplificada de
estudios basados en eDNA, ejemplificado por metabarcoding. Para eDNA, la mayoria de los pasos hasta la
secuenciacion incluyen réplicas técnicas o biolégicas para identificar la contaminacion de las muestras,
asi como falsos positivos y falsos negativos en los resultados, procesos que generan una estructura
jerdarquica en los datos y metadatos. Sin embargo, los estudios a menudo incluirdn ambos tipos de
muestreo. Por ejemplo, si el 'Catdlogo de referencia’ utilizado en B) no contiene todas las especies
relevantes de un determinado grupo de organismos, serd necesario volver a A). También puede ser que al
"comparar contra el catdlogo de referencia” se produjeran resultados inesperados o improbables, en cuyo
caso se requerirdn mds estudios que utilicen la metodologia tradicional para determinar si las especies
identificadas por el andlisis bioinformdtico pueden ser verificadas.

Por lo tanto, el eDNA es un tipo de muestra, no un método, que incluye el ADN derivado de cualquier
muestra ambiental en lugar de la captura y secuenciaciéon de un individuo especifico. Tales tipos de
muestras incluyen agua, suelo, sedimento y aire; pero también muestras de contenido intestinal y
tejidos (planta/animal) donde el ADN del hospedero no es el objetivo (Taberlet et al. 2018). Existen una
serie de métodos analiticos para el estudio del ADN ambiental, estos pueden dividirse en dos clases
principales: 1) aquellos que tienen como objetivo detectar un organismo especifico y 2) aquellos que
describen un ensamblaje o una comunidad de una variedad de organismos. Diferentes métodos de
analisis generaran diversos tipos y volumenes de datos. La mayoria de las veces las concentraciones
de ADN son bajas y las réplicas técnicas y biolégicas deben utilizarse para validar la deteccién de
especies.

Numerosos estudios sefialan que para muestras de agua, los andlisis basados en el eDNA pueden
tener una mayor probabilidad de encontrar especies raras y dificiles de muestrear que los métodos
convencionales (Thomsen et al. 2012; Biggs et al. 2015; Valentini et al. 2016; Bessey et al. 2020). Lo
mismo puede aplicar en otros entornos. Por lo tanto, el eDNA puede ser adecuado para monitorear
especies raras documentadas en listas rojas y especies invasoras indeseables que a menudo tienen
bajas densidades y que son dificiles de detectar con métodos convencionales. Ya que se pueden
detectar trazas de ADN, aunque el organismo ya no esta presente en la zona. Los métodos de ADN
ambiental son capaces de detectar organismos cripticos, especialmente aquellos que son pequenos y
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no pueden ser detectados a simple vista (ej. bacterias y hongos). Ademas, el eDNA también se puede
utilizar para la observaciéon de muchas especies simultaneamente, y puede describir comunidades
biolégicas enteras o los componentes principales de estas (Ekrem & Majaneva 2019).

Algunos estudios muestran una relacién entre la cantidad de ADN de una determinada especie en una
muestra ambiental y la biomasa de la especie en el medio ambiente. Por lo tanto, se puede pensar
también que el ADN ambiental, permite una estimacién semi cuantitativa (objetivo indirecto) de la
biomasa del organismo, tanto de muestras ambientales como de muestras en masa (Takahara et al.
2012; Thomsen et al. 2012; Andersen et al. 2012; Ovaskainen et al. 2013; Lacoursiere-Roussel et al.
2016; Thomsen et al. 2016; Valentini et al. 2016; Fossay et al. 2019; Yates et al. 2019; Doi et al. 2017).
Sin embargo, otros estudios muestran poca correlacién entre la cantidad de ADN ambiental y la
densidad estimada de una poblacion (Knudsen et al. 2019). Con frecuencia se debaten diferentes
sesgos como la PCR, la cuantificacion, la mezcla entre otros. Por ejemplo, las mudas, la reproduccién
y la muerte masiva de crustaceo pueden contribuir a aumentar su representatividad en el ADN
ambiental en el agua, mientras que la turbidez y la mala calidad del agua reducen la cantidad de ADN
ambiental detectable (Strand et al. 2019). Por lo tanto, animamos a los publicadores de datos a
proporcionar tanto el recuento de lectura para cada OTU o ASV por muestra, como el recuento de
lectura total por muestra, ya que esta informacion es necesaria para que los usuarios hagan sus
propias conclusiones sobre la presencia/ausencia y abundancia (relativa).

1.3.2. ADN-metabarcoding: datos derivados de secuencias

La generacion de datos derivados de secuencias actualmente esta aumentando rapidamente debido
al desarrollo de DNA-metabarcoding. Este método utiliza primers generales para generar miles a
millones de cortas secuencias de ADN para un determinado grupo de organismos, con la ayuda de
secuencias de alto rendimiento (HTS, alt. secuenciaciéon de nueva generacién (NGS)). Al comparar
cada secuencia de ADN con una base de datos de referencia como GenBank (Benson et al. 2006 ),
BOLD (Ratnasingham et al. 2007), or UNITE (Nilsson et al. 2019), cada secuencia se puede asignar a
una especie o a un taxén de rango superior. DNA-metabarcoding se utiliza para muestras
procedentes tanto de entornos terrestres como acuaticos, incluyendo agua, suelo, aire, sedimentos,
biopeliculas, plancton, muestras en masa y caras, identificando simultaneamente cientos de especies
(https://doi. rg/10.1016/j.gecco.2019.e00547[Ruppert et al. 20197]).

The identification and classification of organisms from sequence data and marker-based surveys
depends on access to a reference library of sequences taken from morphologically identified
specimens that are matched against the newly generated sequences. The efficacy of classification
depends on the completeness (coverage) and the reliability of reference libraries, as well as the tools
used to carry out the classification. These are all moving targets, making it essential to apply
taxonomic expertise and caution in the interpreting results ([taxonomy-of-sequences]). Availability of
of all verified amplicon sequence variants (Callahan et al. 2017) allow for precise reinterpretation of
data, intra-specific population genetic analyses (Sigsgaard et al. 2019) and is likely to increase
identification accuracy, and for this reason we recommend to share (unclustered) ASV data. In 2024,
GBIF started the Metabarcoding Data Programme to facilitate the publication of eDNA metabarcoding
data through GBIF.

1.3.3. Metagenomica: datos derivados de secuencias

Los datos de diversidad derivados de secuencias también pueden ser generados utilizando métodos
metagendmicos libres de amplificacion, mediante los cuales todo el ADN de una muestra esta
destinado a la secuenciacién (Tyson & Hugenholtz 2005), en lugar de amplicones o cédigos de barras
especificos, como se describio anteriormente. Los datos de diversidad derivados de secuencias,
obtenidos de secuenciacidon metagendmica pueden presentarse en forma de coincidencias de
secuencias con bases de datos de genes anotadas (como se indicé anteriormente) o (casi) como
genomas ensamblados con metagenomas completos (MAG). Mientras que los métodos de
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metabarcoding siguen dominando en términos de informacion de diversidad derivados de secuencias,
los datos de metagendmica se estan volviendo méas importantes como lo demuestra el creciente
numero de MAGS y su utilidad para informar la filogenia y la taxonomia (Parks et al. 2020); la discusién
de la rapida evolucion de los métodos asociados con el anadlisis del metagenoma esta mas alla del
alcance de este documento. Este documento utiliza el metabarcoding como modelo de discusion
sobre conceptos y métodos para publicar datos de diversidad derivados de secuencias y aunque las
rutas bioinformaticas difieren de los datos metagendmicos, el resultado final (una secuencia, a
menudo en forma de contig/ensamblaje) es congruente con los conceptos sugeridos para los datos
de metabarcoding (es decir, muestras especificas, colecta de muestras, generaciéon de datos vy el
procesamiento de los metadatos del flujo de trabajo deben capturarse).

1.3.4. qPCR/ddPCR: datos de los registros de especies

Para la deteccidn de especies especificas en muestras de eDNA, la mayoria de los analisis incluyen
primers, qPCR (Reaccidén en cadena de polimerasa cuantitativa) o ddPCR (Reaccidon en cadena de
polimerasa digital en gota) especificos de cada especie. Estos métodos no generan secuencias de
ADN, vy los datos de registros de especies dependen completamente de la especificidad de los
primers/ensayos. Por lo tanto, hay recomendaciones estrictas para validar dichos ensayos y los
requisitos para publicar los datos (Bustin et al. 2009, Huggett et al. 2013), asi como la preparacion
para las pruebas en el seguimiento de rutinas (Thalinger et al. 2020). Los andlisis de muestras eDNA
usando qPCR requieren pocos recursos y pueden hacerse en la mayoria de los laboratorios de ADN. El
primer ejemplo de uso de muestras de agua de eDNA utilizé6 qPCR para detectar la especie invasora de
rana toro americana (Rana catesbeiana) (Ficetola et al. 2008). Los analisis de gPCR de muestras de
agua eDNA se utilizan regularmente para detectar especies especificas de peces, anfibios, moluscos,
crustaceos, entre otros, asi como sus parasitos (Hernandez et al. 2020, Wacker et al. 2019, Fossgy et
al. 2019, wittwer et al. 2019). La deteccién de eDNA mediante gPCR genera datos importantes de
registros de especies individuales.

1.4. Introduccion a la publicacion sobre biodiversidad

Publicar datos sobre biodiversidad es en gran medida un proceso de hacer que los datos de registros
biolégicos de las especies sean encontrables, accesibles, interoperables y reutilizables, de acuerdo
con los principios FAIR (Wilkinson et al. 2016). Las plataformas de datos sobre biodiversidad ayudan a
exponer y descubrir datos de secuencias genéticas como registros de ocurrencias de biodiversidad
junto con otros tipos de datos, tales como muestras de colecciones de museos, observaciones
cientificas ciudadanas y las clasicas encuestas de campo. La estructura, gestion y almacenamiento
de cada fuente de original de datos variard de acuerdo con las necesidades de cada comunidad. Las
plataformas de datos sobre biodiversidad soportan el descubrimiento, acceso y reutilizaciéon de datos,
al hacer que estos conjuntos de datos individuales sean compatibles entre si, abordando
inconsistencias taxondmicas, espaciales y de otro tipo en los datos de biodiversidad disponibles.
Hacer que los datos estén disponibles a través de puntos Unicos de acceso respalda la investigacion,
gestidn y politica en datos a gran escala.

Se utilizan una serie de estandares para datos generales sobre biodiversidad (https://www.gbif.org/
standards), y un conjunto separado de estandares para los datos de secuencias genéticas (see MIxS
and GGBN). Esta guia refleja algunos de los esfuerzos en curso por incrementar la compatibilidad
entre los estandares para la biodiversidad general y los datos genéticos. A menudo, los estandares
resaltan los subconjuntos de elementos mas importantes o los que son mas frecuentemente
aplicables, estos pueden ser referenciados como "cores". El formato preferido para publicar datos en
las redes de GBIF y ALA es actualmente el Darwin Core Archive (DwC-A) usando el estandar de datos
Darwin Core (DwC). En la practica, esta es una carpeta comprimida (archivo zip) que contiene
archivos de datos en formato de texto estandar delimitado por comas o tabulaciones, un archivo de
metadatos (eml.xml) que describe el recurso de datos y un archivo meta (meta.xml) que especifica la
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estructura de los archivos y los elementos que lo incluyen. El empaquetamiento estandarizado
garantiza que los datos puedan viajar entre sistemas utilizando protocolos de intercambio de datos
especificos. La Section 2 de esta guia proporciona recomendaciones para el mapeo de los archivos de
datos, mientras que las pautas y herramientas para construir los archivos xml pueden ser
encontradas aqui: TDWG, GBIF, y ALA.

Una parte central del proceso de estandarizacion es el mapeo de los elementos, que es requerido para
transformar la estructura original del elemento (columna) en una exportacién de datos fuente a una
estructura de campo estandar. La estandarizacion también puede afectar individualmente el
contenido de los elementos dentro de cada registro, por ejemplo, al recalcular coordenadas a un
sistema comun, reorganizando los elementos de las fechas o mapeando el contenido de los
elementos a un conjunto de valores estandar, a menudo llamado vocabulario. El proceso de
estandarizaciéon también proporciona una oportunidad de mejorar la calidad de los datos, por ejemplo,
rellenando omisiones, corrigiendo errores tipograficos y espacios extra, y manejando el uso
inconsistente de los elementos. Tales mejoras contribuyen al aumento en la calidad de los datos e
incrementan su idoneidad para la reutilizacion, pero al mismo tiempo, los datos publicados en
cualquier estado son mejores que los datos que permanecen sin publicar o son inaccesibles. La
estandarizacién es tipicamente aplicada a una copia o a una exportacion desde la fuente de datos,
dejando el original intacto.

Archivos externos (ejemplos)
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Figura 3. Esquema de una plataforma para informar y publicar secuencias de ADN y metadatos asociados
(cuadro verde) basado en sistemas y estdndares de datos existentes (cuadros grises). Un sistema previsto
para la actualizacién regular de los resultados (basado en la lectura de datos de mdquina a mdquina,
cuadro blanco) puede leer y actualizar el archivo Darwin Core o varios sistemas de administracion. La
transferencia de datos entre los distintos elementos (flechas negras) requerird diversos grados de
transformacion y armonizacion de los datos y puede incluir una evaluacion de la calidad mecdnica o
humana.

Una vez que un conjunto de datos ha pasado por estos procesos de estandarizacion y calidad de
datos, deberia ser puesto en una ubicacion en linea accesible y ser asociado con metadatos
relevantes. Los metadatos o informacion sobre el conjunto de datos incluyen parametros clave que lo
describen y mejoran auin mas su capacidad de descubrimiento y reutilizacién. Los metadatos deberian
incluir otros elementos importantes, tales como la autoria, los Identificadores de Objetos Digitales
(DO, por sus siglas en inglés) afiliaciones organizacionales y otra informacién de procedencia, asi
como informacion procedimental y metodolégica de como se recopild y curd el conjunto de datos.
Recomendamos proporcionar una descripcion de los detalles del flujo de trabajo y las versiones,
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incluyendo el control de calidad en la methods section en el archivo EML.

Los conjuntos de datos y sus metadatos asociados son indexados por cada portal de datos: este
proceso permite a los usuarios consultar, filtrar y procesar datos a través de los API's y portales web.
A diferencia de las publicaciones en revistas, los conjuntos de datos pueden ser productos dinamicos
que pasan por multiples versiones con un nudmero de registros que evoluciona y campos de
metadatos mutables bajo el mismo titulo y DOI.

Tenga en cuenta que se espera que los poseedores de las secuencias genéticas carguen y archiven
los datos sin procesar en repositorios tales como el de NCBI's SRA, EMBL's ENA o DDBJ. El tema de
archivar la secuencia no se aborda aqui, pero a manera de ejemplo, Penev et al. (2017) proporciona
una vision general sobre la importancia de presentacion de los datos y directrices en relacion con la
publicacién cientifica. Plataformas de datos sobre biodiversidad tales como ALA, GBIF y la mayoria de
portales nacionales sobre biodiversidad no son archivos ni repositorios de lectura de secuencias sin
procesar y sus archivos asociados. Sin embargo, destacamos la importancia de mantener vinculos
entre esos datos primarios y registros biolégicos derivados en la Section 2.

1.5. Procesando flujos de trabajo: desde la muestra
hasta laingesta de datos

Los datos de Metabarcoding se pueden producir a partir de diferentes plataformas de secuenciacion
(lumina, PacBio, Oxford Nanopore, lon Torrent, etc.) que se basan en diferentes principios para la
lectura y la generacidn de datos que difieren con respecto a la longitud de lectura, si las secuencias
son simples o emparejadas, etc. Actualmente la plataforma de lectura corta lllumina es la mas
ampliamente adoptada, y como tal es la base de las descripciones aqui. Sin embargo, el
procesamiento bioinformatico de los datos sigue los mismos principios generales (QC, denoising,
clasificacion) independientemente de la tecnologia de secuenciacién utilizada (Hugerth et al. 2017,
Figura 2).
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Figura 4. Esquema del procesamiento bioinformdtico del metabarcoding.

Por lo general, las secuencias de ADN son pre-procesadas eliminando las secuencias primarias vy,
dependiendo del método de secuenciacion utilizado, bases de baja calidad, generalmente hacia los
extremos de la secuencia 5' y 3'. Se eliminan las secuencias que no cumplen los requisitos de
longitud, calidad general, presencia de primers, etiquetas, etc.

Las secuencias pre-procesadas pueden ser asignadas a un taxén al compararlas con las bases de
datos de referencia. Cuando las bases de datos de referencia estan incompletas, la clasificacién de
secuencias puede hacerse sin identificaciones taxondmicas, o agrupando secuencias en unidades
taxondmicas operativas basadas en su similitud (OTUs; Blaxter et al. 2005) o mediante el denoising de
los datos, p.e. deteccion y exclusién explicita de secuencias de errores PCR/secuenciacion para
producir variantes de secuencia de amplicén (ASV; también referida como cero radio OTU (zOTU)). Los
intentos de denoising para corregir errores que se han introducido en el PCR y/o pasos de
secuenciacion, tal que las secuencias denoised son el conjunto de secuencias bioldgicamente reales
Unicas presentes en la mezcla de la secuencia original. En caso de secuencias de extremos
emparejados, las secuencias de adelante e inversa pueden ser denoised por separado antes de
fusionarse o fusionarse antes de ser denoised. Las ASV en el conjunto resultante pueden diferir por
tan solo una base que es indicativa de variacién de secuencia inter o intraspectiva. Operacionalmente,
las ASV pueden ser consideradas como OTUs sin radio definido y, mientras que los denoising
algoritmos son normalmente muy buenos, no eliminan por completo los problemas de las secuencias
de sobredivisién o reparticion.

El PCR utilizado para generar la biblioteca de secuenciacion puede resultar en la generacion de
secuencias artefactuales en forma de quimeras; una secuencia uUnica que se origina a partir de
multiples secuencias parentales. Estas secuencias pueden ser detectadas bioinformaticamente y
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eliminarse, y esto se hace tipicamente después del denoising.

Finalmente, las secuencias preprocesadas, OTU o ASV, son clasificadas taxonémicamente al
compararlas con una base de datos de secuencias anotadas (a menudo referidas como bibliotecas de
referencia, véase [taxonomy-of-sequences]). Como en los pasos anteriores, varios métodos
alternativos estan disponibles. La mayoria de estos se basan en alinear de las secuencias de
metabarcoding con las secuencias de referencia o en contar los k-mers compartidos (secuencias
cortas exactas).

Existen varias herramientas y algoritmos de cédigo abierto para el procesamiento bioinformatico de
datos de metabarcoding (QIIME2 (Bolyen et al. 2019), DADA2 (Callahan et al. 2016), SWARM (Mahé et
al. 2014), USEARCH (Edgar 2010), Mothur (Schloss et al. 2009), LULU (Fragslev et al. 2017), PROTAX
(Somervuo et al. 2016), VSEARCH (Rognes et al. 2016)). Dada la existencia de muchos flujos de trabajo
populares y bien utilizados, a continuacion hacemos algunas recomendaciones sobre el analisis de
datos para enviarlos a plataformas de datos sobre biodiversidad. Esto no sugiere que estos sean los
mejores métodos o los mas apropiados para todos los fines, sino que es un intento de fomentar la
presentacion de datos relativamente estandarizados que puedan compararse facilmente a través de
las plataformas. Si es posible, deberia utilizarse un flujo de trabajo bien documentado y mantenido
(por ejemplo, nf-core/ampliseq pipeline). Los metadatos deben incluir los detalles del flujo de trabajo
y las versiones, ya sea en los pasos de los métodos en los metadatos, o como referencia en el campo
SOP en la extensién de datos derivados de ADN (ver el mapeo en Table 4). Los datos de secuencia
deben depositarse en un archivo de nucleétidos apropiado NCBI's SRA: Leinonen et al. 2011) or
EMBL’'s ENA (Amid et al. 2020 y los datos enviados a la plataforma de biodiversidad deben incluir el
biosample ID obtenido del archivo (ver mapeo de datos en [data-mapping]). Hacer uso de estos
identificadores reducira las posibilidades de duplicacidon y asegurara que los datos de secuencia sean
facilmente alcanzables en caso de que surjan oportunidades de reandlisis a medida que mejoren las
bilbiotecas de referencia y las herramientas bioinformaticas. El producto final principal de estos
pipelines es tipicamente un archivo de recuentos de O0TUs o ASVs individuales en cada muestra junto
con la taxonomia asignada a estos. Lo anterior se genera en formato tabular o en formato BIOM
(McDonald et.al 2012). Las secuencias OTU o ASV también se proporcionan a menudo en formato
FASTA ((Pearson & Lipman 1988).

1.6. Taxonomia de secuencias

La anotaciéon taxonémica de secuencias es un paso critico en el procesamiento de los conjuntos de
datos de biodiversidad molecular, ya que los nombres cientificos son clave para acceder y comunicar
informacidén sobre los organismos observados. La exactitud y precisidén de tal anotacién de secuencia
dependera de la disponibilidad de bases de datos de referencia fiables y bibliotecas en todas las
ramas del arbol de la vida, que a su vez requerira esfuerzos conjuntos de taxébnomos y ecélogos
moleculares. Las bases de datos de secuencia publica siempre deben ser utilizadas a sabiendas del
hecho de que sufren de diverdad deficiencias relacionadas, por ejemplo, con la confiabilidad
taxondmica y la falta de vocabularios de metadatos estandarizados (Hofstetter et al. 2019; Durkin et
al. 2020).

Las especies, tal como las describen los taxdnomos, son fundamentales para la biologia y, por lo
tanto, los intentos de caracterizar la biodiversidad, pueden utilizar los productos finales de la
investigacion taxondmica. Sin embargo, a diferencia de los datos de la secuencia de ADN, las salidas
taxonémicas no siempre son facilmente susceptibles a la interpretacién algoritmica directa o
computacional: la taxonomia clasica es un proceso impulsado por el hombre que inclye pasos
manuales de delimitacion de taxones, descripciéon y nombramiento, culminando en una publicaciéon
formal de acuerdo con los Cdédigos internacionales de Nomenclatura. Como se discutio en capitulos
anteriores, los estudios basados en secuencias de ADN son muy eficaces para detectar especies
dificiles de observar y, a menudo, identificaran la presencia de organismos que actualmente estan
fuera del conocimiento taxondémico tradicional de Linneo. Si bien estas directrices no abordan la
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publicacion de listas de especies alternativas derivadas de datos de secuencia, la desconexidn entre
la taxonomia tradicional y los esfuerzos del ADN ambiental es indeseable. Por ello ofrecemos las
siguientes recomendaciones a los lectores de esta guia.

Dado que la taxonomia es fundamental para el descubrimiento de datos sobre biodiversidad, es
altamente recomendable que con cualquier esfuerzo de secuenciacién de ADN ambiental se busque
incluir experiencia taxondmica relevante en su estudio. De manera similar, sera beneficioso si los
estudios de secuenciacion de ADN ambiental puedan asignar una parte de su presupuesto a la
generacion y publicacién de secuencias de referencia a partir de especimenes tipo no secuenciados
previamente u otro material de referencia importante del herbario, museo o coleccién bioldgica local.
Los taxénomos también pueden contribuir a este objetivo incluyendo siempre secuencias de ADN
relevantes con cada descripcion de una nueva especie (Miralles et al. 2020) y centrandose en las
muchas entidades biolégicas novedosas desveladas por los esfuerzos del ADN ambiental (por
ejemplo, Tedersoo et al. 2017).

La mayoria de las plataformas de datos sobre biodiversidad actuales estan organizadas en torno a
listas de nombres e indices taxondmicos tradicionales. Dado que las ocurrencias derivadas de
secuencias de ADN se estan convirtiendo rapidamente en una fuente importante de datos sobre
biodiversidad, y como la taxonomia y nomenclatura oficiales para dichos datos van retrasadas, se
recomienda que los proveedores de datos y las plataformas continden explorando e incluyendo
representaciones mas flexibles de la taxonomia en sus arboles taxondmicos. Estas nuevas
representaciones incluyen bases de datos de referencia molecular (por ejemplo, GTDB, BOLD, UNITE)
gque reconocen los datos de secuencia como material de referencia para organismos no clasificados
previamente. Ademas, sugerimos que otras bases de datos moleculares de uso comun (por ejemplo,
PR2, RDP, SILVA) desarrollen identificadores estables para taxones y pongan a disposicién secuencias
de referencia para esos taxones, para permitir su uso como referencias taxonémicas.

A diferencia de la taxonomia clasica, que es un proceso altamente manual, el agrupamiento de
secuencias de ADN en conceptos taxondmicos se basa en el analisis algoritmico de similitud y otras
senales (como filogenia y probabilidad), asi como en cierta edicién humana. Las OTUs resultantes
varian en estabilidad, presencia de secuencias de referencia, material fisico, alineaciones y valores de
corte, asi como en identificadores de OTU como DOIs (Nilsson et al. 2019). A4n mas importante, estas
OTUs varian en escala, desde bibliotecas especificas de estudios o proyectos locales hasta bases de
datos globales que permiten una comparacién mas amplia entre estudios. A diferencia de la
centralizacion y codificacion de los taxones Linneanos que se describen formalmente en
publicaciones de investigacion, las OTUs se distribuyen en multiples bibliotecas digitales de referencia
en constante evolucion, que difieren en enfoque taxonémico, genes de cddigos de barras y otros
factores. Al asociar secuencias estandar con especimenes de referencia identificados, BOLD y UNITE
estan estableciendo una capa de mapeo esencial para vincular ASVs y OTUs con la taxonomia
linneana. La taxonomia principal de GBIF incluye identificadores para las Hipdtesis de Especies UNITE
(SHs) asi como los Numeros de indice de Cédigo de Barras (BINs), lo que permite indexar datos de
ocurrencia de especies anotados taxondmicamente a nivel de OTU, principalmente para hongos y
animales (https://www.gbif.org/news/2LrgV5t3ZuGeU2WIymSEuk/adding-sequence-based-
identifiers-to-backbone-taxonomy-reveals-dark-taxa-fungi  [Secretariado de GBIF 20187],
https://data-blog.gbif.org/post/gbif-backbone-taxonomy [Grosjean 20197]).

Los algoritmos para la anotacion taxondmica del ADN ambiental tipicamente asignaran cada
secuencia Unica al grupo taxonémico mas cercano en un conjunto de referencia, basado en algunos
criterios de parentesco y confianza. Para grupos de organismos poco conocidos, como los
procariotas, insectos y hongos, la anotacion puede ser un nombre provisional no Linneano (basado en
clisteres) para un taxén (es decir, el ID/nimero del SH o BIN relevante), y este taxdn puede
representar una especie o incluso una unidad taxondmica por encima del nivel de especie. Ninguna
base de datos de referencia contiene todas las especies de un grupo dado debido a las muchas
especies desconocidas, no identificadas y no descritas en la tierra. La ignorancia frecuente de este
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hecho ha sido la fuente de numerosas identificaciones taxondmicas erréneas durante los ultimos 30
anos.

Durante la importacién en la plataforma de biodiversidad (por ejemplo, GBIF u 0BIS), la resolucién
taxondmica para estas ocurrencias basadas en ADN puede reducirse aun mas, ya que los
nombres/IDs obtenidos al comparar con la base de datos de referencia (por ejemplo, UNITE, BOLD)
pueden no estar incluidos totalmente en el indice taxondmico de esa plataforma en el momento de la
publicacion. Sin embargo, la inclusion de la secuencia subyacente de OTU o ASV para cada registro
permitird a los futuros usuarios identificar potencialmente la secuencia a un nivel de granularidad
mayor, especialmente a medida que las bibliotecas de referencia mejoren con el tiempo. Por lo tanto,
también recomendamos publicar todas las secuencias en un estudio, incluso aquellas que
actualmente estan completamente sin clasificar, ya que es posible que se puedan identificar con
bases de datos de referencia mejoradas. En los casos en los que la secuencia subyacente no pueda
incluirse como parte de los datos enviados, abogamos por la deposicién de un nombre (cientifico o de
marcador de posicién) del taxén (por ejemplo, el BOLD BIN o UNITE SH) junto con la suma de
verificacion MD5 de la secuencia como un ID de taxén uUnico (ver [data-mapping]). La suma de
verificacion MD5 es un algoritmo de hash unidireccional comunmente utilizado para verificar la
integridad de archivos. En este caso proporciona una representacion Unica y repetible de la secuencia
original que, sin embargo, no permitiria recuperar la secuencia en si. Esto puede ser necesario en
casos en los que exista sensibilidad en torno al acceso. La suma de verificacion MD5 permite
consultas eficientes para determinar si se ha recuperado la misma secuencia exacta en otros
esfuerzos de eDNA, pero no reemplaza por completo la secuencia, ya que los MD5 no habilitan analisis
adicionales. Dos secuencias que difieren en incluso una sola base obtendran dos sumas de
verificacion MD5 completamente diferentes, de modo que las busquedas de similitud de secuencias al
estilo BLAST no funcionaran.

1.7. Salidas

El propdsito de exponer datos derivados del ADN a través de plataformas de biodiversidad es permitir
la reutilizacién de estos datos en combinacion con otros tipos de datos sobre biodiversidad. Es muy
importante tener en cuenta esta reutilizacion al preparar sus datos para la publicacion. Idealmente,
los metadatos y los datos deben contar una historia completa de tal manera que los nuevos usuarios
no informados puedan utilizar esta evidencia sin ninguna consulta o correspondencia adicional. Las
plataformas de datos sobre biodiversidad proporcionan funcionalidades de busqueda, filtrado,
navegacion, visualizaciones, acceso a datos y citacion de datos. Para los datos de metabarcoding,
alentamos a los usuarios a configurar filtros para la abundancia minima absoluta y relativa de lecturas
para hacer un filtrado adecuado de los datos. Las ocurrencias individuales o cualquier ocurrencia con
un recuento absoluto de lecturas por debajo de algun valor seleccionado pueden ser filtradas
estableciendo una abundancia minima de lecturas por OTU o ASV (usando el campo
organismQuantity). Las ocurrencias con una abundancia relativa de lecturas por debajo de un umbral
seleccionado pueden ser filtradas estableciendo un valor minimo de cantidad relativa del organismo,
gue se calcula a partir de las lecturas detectadas (organismQuantity) y el total de lecturas en la
muestra correspondiente (sampleSizeValue) ([mapping-metabarcoding-edna-and-barcoding-data]).
Los usuarios a menudo pueden elegir formatos de salida de datos (por ejemplo, DwWC-A, CSV) y luego
procesar, limpiar y transformar los datos en la forma y formato necesarios para los analisis.

En GBIF.org o a través de la APl de GBIF, los usuarios registrados pueden buscar, filtrar y descargar
datos de biodiversidad en los siguientes tres formatos:

- Simple: Un formato sencillo delimitado por tabulaciones que incluye solo la version interpretada
por GBIF de los datos, como resultado del proceso de indexaciéon. Este formato es adecuado para
pruebas rapidas y para importar directamente a hojas de célculo.

« Archivo Darwin Core: Formato mas completo que incluye tanto los datos interpretados como la
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version original literal proporcionada por el publicador (antes de la indexacién e interpretacién por
parte de GBIF). Debido a que incluye todos los metadatos y las indicaciones de problemas, este
formato aporta una vista mas detallada del conjunto de datos descargado.

- Lista de especies: Un formato de tabla sencillo que incluye solo una lista interpretada de
nombres Unicos de especies de un conjunto de datos o de un resultado de una consulta.

Independientemente del formato seleccionado, cada descarga de usuario de GBIF recibe un enlace
reutilizable a la consulta y una cita de datos que incluye un DOI. Este sistema de citacién basado en
DOI proporciona los medios para reconocer y acreditar el uso de conjuntos de datos y sus creadores,
mejorando tanto la credibilidad como la transparencia de los hallazgos basados en los datos. Es
esencial seguir las recomendaciones de citacion de datos y utilizar DOIs, ya que una buena cultura de
citacion de datos no solo es la norma académica, sino también un mecanismo poderoso para acreditar
y. por lo tanto, incentivar a los publicadores de datos.

2. Empaquetado y mapeo de datos

Este capitulo se enfoca en detalles practicos necesarios para convertir los datos exportados en un
conjunto de datos que pueda ser indexado en una plataforma de datos sobre biodiversidad.
[categorization-of-your-data] le ayudara a entender cudl es el esquema de mapeo éptimo para sus
datos. [data-mapping] aporta una descripcion de estos mapeos en detalle.

Esta guia combina los estandares para la publicacion de datos generales sobre biodiversidad con
datos genéticos de biodiversidad derivados de ADN (Figura 5). En esta “seccién practica”, se
proporcionan recomendaciones para el mapeo de diferentes tipos de datos derivados de ADN.

Las rutas de empaquetado y publicaciéon de datos varian de una plataforma a otra y se describen en la
documentacién general. Uno de los métodos ampliamente utilizados para empaquetar archivos de
datos es DwC-A, donde las tablas de datos estdn organizadas en un esquema estelar, con registros
(filas) en archivos de extension periférica que apuntan a un solo registro en el archivo central o "core”
(Figura 5). Los diferentes tipos de archivos principales (por ejemplo, registros y eventos de muestreo)
corresponden a diferentes clases de conjuntos de datos. Aunque los conjuntos de datos derivados de
ADN a menudo se basan en la naturaleza del evento, p.ej. cientos o incluso miles de registros de
secuencias cuantificadas pueden derivarse de un solo evento de muestreo y por lo tanto, compartir la
mayoria de los atributos del metadato, la recomendacién actual es publicar datos como "core" de
registros (Categoria | o Il) con la extensién de datos derivados de ADN. Este enfoque compensa las
limitaciones del esquema estelar del DwC, que no permite que un dato a nivel de registro que se
encuentra en archivos de extensidon (como secuencias de cédigo de barras procesadas) apunte a
registros en un archivo de "core" de eventos. Sin embargo, recomendamos incluir un eventID para
cada registro, para indicar la asociacion entre los registros derivados del mismo evento de muestreo.

[dwca structure.es] | img/print/dwca-structure.es.png

Figura 5. Ampliacion de DwC-A / IPT de la figura 3 del capitulo 1.2. La eleccion de la entidad central o
“core” es principalmente una cuestion de adecuar los datos al mecanismo de importacion de los mismos
(ingestién) de las plataformas de datos sobre biodiversidad. La mayoria de los datos podrian ser
formulados como "core" de Registros, Evento o Taxdn, pero, dado que solo el "core” puede tener
extensiones, esto afectard la eleccion. Por ejemplo, no es posible incluir la secuencias de ADN como
extension de un registro si los datos se empaquetan utilizando el "core” de Evento.

2.1. Categorizacion de los datos

Para el propdsito de esta guia, categorizamos los datos en cinco categorias, enlazados por un campo
ID clave (eventID), equivalente a los estandares para datos generales de biodiversidad, y se incluyen
campos relevantes para los datos derivados de ADN (see [data-mapping]). Estas cinco categorias
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buscan reflejar los enfoques moleculares mas comunes utilizados para la caracterizacion de
biodiversidad y son ) Registros biolégicos derivados de ADN, II) Registros biolégicos enriquecidos, IlI)
Deteccion de especies objetivo (QPCR/ddPCR), IV) Referencia de nombres cientificos y V) Conjuntos
de solo metadatos. Examine el arbol de decisién y proceda a la seccién correcta.

Tabla 1. Arbol de decisién para la categorizacion de datos derivados de ADN.

® ¢Sus datos son derivados de (meta)barcoding o basados en gPCR?

(Meta)barcoding
J

gPCR

N

® (Los datos consisten en materia genético digitalizado, o Category Il

secuencias, asociadas con un momento y lugar?
Si No
2 \2

® (El material genético es la ® El conjunto de datos es una
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Figura 6. Representacion visual de las categorias I-V.

Deteccion de especies objetivo

———————n

2.1.1. Categoria I: Registros biologicos derivados de ADN

B ——"

Esta categoria hace referencia a datos en los que una secuencia de ADN o la deteccién a través de
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PCR son la unica evidencia de la presencia de un organismo o comunidad especifica. En otras
palabras, los datos no pueden ser rastreados hasta un espécimen observable. Este es el caso de
muchos estudios de metagendmica, metabarcoding y eADN.

Ejemplos de conjuntos de datos de registros biolégicos derivados de ADN

+ Holman L E, Bohmann K (2025). Eukaryotic metabarcoding (18S rRNA V9 region) of environmental
DNA from an archived marine sediment record, Skagerrak, North Sea, spanning 8000 years. Globe
Institute. Occurrence dataset https://doi.org/10.15468/2veé69k accessed via GBIF.org on 2025-
02-27.

 Flanders Research Institute for Agriculture, Fisheries and Food (ILVO): BulkDNA macrobenthos
from sandextraction sites in the Belgian part of the North Sea https://doi.org/10.15468/djwzhu
accessed via GBIF.org on 2025-02-27.

+ Okrasinska A, Pawtowska J (2025). Metabarcoding of fungi in post-industrial soils. Institute of
Evolutionary Biology, University of Warsaw. Occurrence dataset https://doi.org/10.15468/e4maz4
accessed via GBIF.org on 2025-02-28.

To specifically format and share metabarcoding datasets, we suggest the wuser friendly
Metabarcoding Data Toolkit (MDT) - and consult the dedicated guide material: Metabarcoding Data
Toolkit = user guide. For more general guidance on how to format and share these dna-derived data,
see [mapping-metabarcoding-edna-and-barcoding-data]. General guidelines for Darwin Core
occurrence datasets are also available through the DwC-A template for occurrence datasets and Data
quality requirements for occurrences.

2.1.2. Categoria ll: Registros biologicos enriquecidos

Si algun material genético estd, o puede estar, asociado con una observacién o un espécimen,
clasificaremos este tipo de datos como “registros bioldgicos enriquecidos”. En este contexto, las
secuencias no son la uUnica evidencia para un registro biolégico. Siempre se puede rastrear la
informacién a un espécimen catalogado o a un organismo observado. Esta categoria incluye, por
ejemplo, conjuntos de datos de barcoding (cédigos de barras) y algunos conjuntos de datos de
metabarcoding de ADN con material de referencia. Para obtener mas orientacién sobre barcoding,
remitase al siguiente enlace Centro de Gendmica de la Biodiversidad, Universidad de Guelph (2021).

Ejemplos de conjuntos de datos de registros bioldgicos enriquecidos

- The International Barcode of Life Consortium (2016) International Barcode of Life project (iBOL).
Occurrence dataset https://doi.org/10.15468/inygcé accessed via GBIF.org on 2020-04-16.

« Takamura K (2019) Chironomid Specimen records in the Chironomid DNA Barcode Database.
Version 1.9. National Institute of Genetics, ROIS. Occurrence dataset https://doi.org/10.15468/
hxhowb5 accessed via GBIF.org on 2020-04-16.

» Bessey C, Jarman SN, Stat M, Rohner CA, Bunce M, Koziol A, Power M, Rambahiniarison M, Ponzo
A, Richardson AJ & Berry O (2019) DNA metabarcoding assays reveal a diverse prey assemblage
for Mobula rays in the Bohol Sea, Philippines. Ecology and Evolution 9 (5) 2459-2474.
https://doi.org/10.1002/ece3.4858, (Atlas of Living Australia website at
https://collections.ala.org.au/public/show/dr11663. Accessed 24 June 2020)

Para obtener orientacion sobre coémo dar formato y compartir estos conjuntos de datos, consulta
[mapping-metabarcoding-edna-and-barcoding-datal. También estan disponibles las directrices
generales para los conjuntos de datos de ocurrencias de Darwin Core a través de plantilla DwC-A para
conjuntos de datos de ocurrencias y recomendaciones de calidad de datos para ocurrencias.
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2.1.3. Categoria lll: Deteccion de especies objetivo (qPCR/ddPCR)

Esta categoria hace referencia a los datos en los que se utiliza un ensayo especifico (qPCR/ddPCR)
para detectar la presencia (o ausencia) de una secuencia de ADN especifica para el organismo
objetivo en una muestra ambiental. En este caso, el registro bioldégico puede que ni siquiera contenga
datos de la secuencia, ya que es el proceso como tal el que determina el registro biolégico. Con los
analisis qPCR/ddPCR para la deteccion de especies especificas, muchos estudios también reportan la
ausencia de esa especie en particular para una muestra determinada. La ausencia de datos depende
en gran medida del limite de deteccidn del ensayo especifico, asi como de los protocolos de campo y
laboratorio. En cuanto a los datos de ADN-metabarcoding hay un problema de falsos negativos y
falsos positivos, y es importante que se reporte suficiente informacion para evaluar los registros.

Ejemplos de conjuntos de datos de especies objetivo

- Strzelecki, Joanna; Feng, Ming; Berry, Olly; Zhong, Liejun; Keesing, John; Fairclough, David;
Pearce, Alan; Slawinski, Dirk; Mortimer, Nick. Location and transport of early life stages of Western
Australian Dhufish Glaucosoma hebraicum. Floreat, WA: Fisheries Research and Development
Corporation; 2013. http://hdl.handle.net/102.100.100/97533 (Atlas of Living Australia website at
https://collections.ala.org.au/public/show/dr8131. Accessed 22 July 2020)

Para obtener orientacion sobre cémo dar formato y compartir estos conjuntos de datos, consulta
[mapping-ddpcr-gpcr-datal. También estan disponibles las directrices generales para los conjuntos
de datos de ocurrencias de Darwin Core a través de plantilla DwC-A para conjuntos de datos de
ocurrencias y recomendaciones de calidad de datos para ocurrencias.

2.1.4. Categoria IV: Referencias de nombres

Esta categoria corresponde a nombres derivados del ADN, obtenidos mediante agrupacion o
denoising (modelos basados en correccién de errores), como las Unidades Taxondmicas Operativas
(OTU) no Linneanas estables, las Variantes de Secuencia de Amplicén (ASV) y los Nimeros de indice
de Cdédigo de Barras (BIN). En otras palabras, se refiere a cualquier mencién de taxones o nombres
provisionales definidos fuera de la taxonomia Linneana. Numerosos proyectos generan bibliotecas
locales de OTUs especificas para proyectos o estudios, y aunque es técnicamente posible publicarlas
como listas de verificacion, tienen un valor limitado o nulo para la vinculacién o interpretacion de
datos. Por lo tanto, no alentamos su publicacién a través de plataformas de datos de biodiversidad.
Sin embargo, la inclusion de las 0TUs ampliamente adoptadas, estables, globales y digitalmente
referenciables en las estructuras taxondmicas Linneanas es de vital importancia para indexar la
biodiversidad “oscura” sin nombre. GBIF ha acumulado experiencia en la integracién de estas grandes
bibliotecas de referencia globales de OTUs en la estructura taxonémica principal de GBIF, lo que
permite mostrar las O0TUs bajo el taxdn padre mas cercano que tiene un nombre cientifico (Figura 7).

18


http://hdl.handle.net/102.100.100/97533
http://hdl.handle.net/102.100.100/97533
http://hdl.handle.net/102.100.100/97533
http://hdl.handle.net/102.100.100/97533
http://hdl.handle.net/102.100.100/97533
https://collections.ala.org.au/public/show/dr8131
https://collections.ala.org.au/public/show/dr8131
https://collections.ala.org.au/public/show/dr8131
https://collections.ala.org.au/public/show/dr8131
https://collections.ala.org.au/public/show/dr8131
https://collections.ala.org.au/public/show/dr8131
https://collections.ala.org.au/public/show/dr8131
https://ipt.gbif.org/manual/es/ipt/latest/occurrence-data#templates
https://ipt.gbif.org/manual/es/ipt/latest/occurrence-data#templates
https://www.gbif.org/data-quality-requirements-occurrences

& Getdata Howto Tools  Community  About A 3 Q W Login

Classification
SPECIES | ACCEPTED
Tomentella atroarenicolor Nikol.
Published in: Mikol. Fitopatol. 4: 476 (1970) source: Catalogue of Life
Fungi H
OVERVIEW METRICS REFERENCE TAXON
T | ocoummences | wrrases

2 OCCURRENCES WITH IMAGES

Agaricomycetes

Thelephorales

Thelephoraceae

Tomentella Pers. ex Pat

untt

Tomentelia atroarenicolor Nikol.

Immediate children

SH1502288.08FU (cf. Tomentella

atroarenicolor)

SH1568889.08FU (cf. Tomentella
atroarenicolor)

OTU =SH,
Species hypothesis

1 GBIF backbone taxonomy

».‘ Getdata How-to Tools Community  About A~ ?A QN Login

Classification
SPECIES | ACCEPTED

Macrocheraia grandis

source: International Barcode of Life project (iBOL) Barcode Index Numbers (BINs)

Animalia

OVERVIEW
Arthropoda

85 OCCURRENCES WITH IMAGES
& ..

Insecta

international

BARCODE
OF LIFE

Hemiptera

Largidae

4
SUD>

Macrocheraia Guérin-Ménéville, 1829-
K7/ 1\\
15

1838

Macrocheraia grandis

Immediate children
L BOLD:AAZ2263 (cf. Macrocheraia
grandis)

OTU = BIN,
Barcode index number

Figura 7. Los OTUs (SHs) de UNITE (principalmente hongos, arriba) y de BOLD (BINs) (principalmente
artrépodos, abajo) se muestran en la taxonomia principal de GBIF bajo sus taxones parentales
correspondientes que tienen nombres cientificos. Mdltiples ocurrencias observadas individualmente de
biodiversidad criptica se vuelven descubribles junto con evidencia no genética a través de un unico punto
de acceso.

Ejemplos de listas de verificacion de referencias de nombres

- The International Barcode of Life Consortium (2016). International Barcode of Life project (iBOL)
Barcode Index Numbers (BINs). Checklist dataset https://doi.org/10.15468/wvfqoi accessed via
GBIF.org on 2020-04-16.

+ PlutoF (2019). UNITE - Unified system for the DNA based fungal species linked to the
classification. Version 1.2. Checklist dataset https://doi.org/10.15468/mkpcy3 accessed via
GBIF.org on 2020-04-16.

Este guia no proporciona recomendaciones de mapeo para listas de verificacién globales de OTUs /
bibliotecas de referencia (Categoria 1V), y se desaconseja publicar bibliotecas de OTUs referenciables
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(proyecto o estudio especifico) como listas de verificacion. Para obtener orientacién sobre como dar
formato y compartir listas de verificacion de OTUs, consulte las siguientes directrices generales de
Darwin Core en plantilla DwC-A para listas de verificacion, recomendaciones de calidad de datos para
listas de verificacion y directrices generales para listas de verificacion MIxS. Si necesita
asesoramiento sobre como mapear bibliotecas de referencia globales de OTUs para su inclusion en la
estructura taxonémica principal de GBIF, comunicarse con centro de ayuda de GBIF.

2.1.5. Categoria V: Conjuntos de solo metadatos

Los metadatos son datos acerca de los datos y son una descripcion del conjunto de datos en términos
generales, con informacién como los autores, la afiliacién de los autores, el objetivo original de
investigacion del conjunto de datos, los DOIs asociados, la cobertura taxondmica, la cobertura
temporal y la cobertura geogréfica. La informacion asociada a los métodos de laboratorio y métodos
generales de secuenciacion estan incluidos en esta categoria. Esta categoria incluye conjuntos de
datos o colecciones que no pueden estar disponibles en linea en este momento, por ejemplo trabajos
sin digitalizar.

Ejemplos de conjuntos de datos de solo metadatos

- Collins E, Sweetlove M (2019). Arctic Ocean microbial metagenomes sampled aboard CGC Healy
during the 2015 GEOTRACES Arctic research cruise. SCAR - Microbial Antarctic Resource System.
Metadata dataset https://doi.org/10.15468/iljmun accessed via GBIF.org on 2020-04-16.

-« Cary S C (2015). New Zealand Terrestrial Biocomplexity Survey. SCAR - Microbial Antarctic
Resource System. Metadata dataset https://doi.org/10.15468/xnzrhq accessed via GBIF.org on
2020-04-16.

Las recomendaciones de mapeo para conjuntos de datos derivados del ADN que contienen solo
metadatos (Categoria V) son las mismas que para cualquier otro conjunto de datos que contenga solo
metadatos, y esta guia no proporciona recomendaciones especificas de mapeo para los metadatos.
Por favor, siga las recomendaciones generales de los portales de datos de biodiversidad, prestando
atencién a metadatos requeridos y recomendados. Las descripciones de los campos, laboratorio y
pasos de bioinformatica deben ser lo mas detalladas posible. Describir los métodos como pasos de
método en los metadatos EML permite que se muestren en la pagina de inicio del conjunto de datos
en GBIF (https://www.gbif.org/es/dataset/3b8c5ed8-b6c2-4264-ac52-a9d772d69e9f#
methodology Fragslev T, Ejrnees R (2018). Conjunto de datos de hongos eDNA BIOWIDE. Servicio Danés
de Informacion sobre Biodiversidad. Conjunto de datos de ocurrencias https://doi.org/10.15468/
nesbvx accedido a través de GBIF.org el 2021-07-06). Sin embargo, si ya existe una descripcién de
método estructurada y posiblemente mas detallada publicada en algin lugar (por ejemplo, en
protocols.io o en coleccion de protocolos NEON), es sencillo proporcionar un enlace a través del
campo MIxS SOP (ver [mapping-metabarcoding-edna-and-barcoding-datal).

2.2. Mapeo de datos

Mientras que los archivos core guardan informacion general de un registro referente al "Qué, donde y
cuando”, los archivos de extensidn son utilizados para describir las especificaciones de un cierto tipo
de observaciéon. Proponemos utilizar la extension datos derivados de ADN para complementar los
registros bioldgicos derivados tanto de barcoding, metabarcoding (eDNA) o gPCR/ddPCR. La
extension datos derivados de ADN se basa en el estandar minimo de informacién desarrollado por el
Consorcio de Estandares Gendémicos (GSC por sus siglas en inglés) y aplicado por ENA para el envio de
metadatos de muestra de eDNA, por ejemplo. Nosotros seguimos y hemos contribuido a los
lineamientos propuestos por el grupo de trabajo de Interoperatibilidad Sostenible DwC-MIxS alojado
por TDWG. Para mejorar la indexacion y busqueda, hemos optado por separar algunos elementos de
MIxS, por ejemplo separando los nombres y secuencias del primer forward y el primer reverse.
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https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://gensc.org/mixs/
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/home
https://www.ebi.ac.uk/ena/submit/mixs-checklists
https://www.ebi.ac.uk/ena/submit/mixs-checklists
https://github.com/tdwg/gbwg/tree/main/dwc-mixs
https://github.com/tdwg/gbwg/tree/main/dwc-mixs

Ademas, algunos elemenos del estandar GGBN y elementos de la guia para datos de qPCR y ddPCR
MIQE (informacién minima para la publicaciéon de PCR cuantitativa en tiempo real), han sido incluidos
para hacerlo aplicable a un amplio rando de datos derivados de ADN.

Como primer paso en la preparacién de sus datos para su publicacién, debe asegurarse de que los
nombres de sus campos / encabezados de sus columnas siguen el https://dwec.
dwg.org/terms/[Estandar Darwin Core]. En muchos casos esto es sencillo, como renombrar su campo
lat o latitude a decimallatitude. Sin embargo, el estdndar Darwin Core es bastante flexible y algunos
términos se utilizan de diferentes maneras, dependiendo del tipo de datos. Un ejemplo de esto son los
elementos organismQuantity y organismQuantityType, que podrian utilizarse para describir el nimero
de individuos, porcentaje de biomasa o una valor en la escala Braun-Blanquet, asi como el nimero de
lecturas de una ASV dentro de una muestra. Por lo tanto, aqui proporcionamos tablas de elementos
obligatorios y recomendados con descripciones y ejemplos (Table 1, Table 2, Table 3 and Table 4). La
recomendacion de utilizar el core de Registros biolégicos para los datos derivados de ADN, surge del
fuerte deseo de compartir la secuencia para ayudar a calificar la determinacién. Elementos y
extensiones adicionales (como la extension http://rs.gbif.
rg/extension/obis/extended_measurement_or_fact.xml[Medidas o Hechos Extendida (eMoF)]) son
aplicables - tanto al core de Registro biolégicos como al core de eventos. Cuando una secuencia es
derivada de un organismo (por ejemplo, parasitos, contenidos estomacales, epibiontes, etc.). la
observacién puede estar vinculada a la observacién del organismo anfitrién. Esto se puede lograr
utilizando la extension (https://dwc. dwg.org/terms/#resourcerelationship[Relacion del Recurso]) de
Darwin Core (por ejemplo, https://www.gbif. rg/species/143610775/verbatim). Tal vez la
recomendacion mas importante sea utilizar identificadores Unicos globales (cuando estén
disponibles) y otros identificadores permanentes para tantos elementos y pardmetros como sea
posible (en todos los elementos ID de las siguientes tablas).
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https://rdml.org/miqe.html
https://dwc
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/organismQuantity
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/organismQuantityType
http://rs.gbif
https://dwc
https://www.gbif

2.2.1. Mapeando datos de metabarcoding (eDNA) y barcoding

NB: To format and share metabarcoding datasets, we suggest the user friendly Metabarcoding Data Toolkit (MDT) which has a specific guide
(Metabarcoding Data Toolkit - user guide) that includes dedicated versions of the tables in this section.

Esta seccidn proporciona recomendaciones de mapeo para las Categorias | y Il.

Tabla 2. Elementos recomendados del core de Registros bioldgicos para datos de Metabarcoding

Elemento Ejemplos

basisOfRecord MaterialSample

occurrencelD urn:catalog:UWBM:B
ird:89776

eventID urn:uuid:a964765b-

22c4-439a-jkgt-2

eventDate 2020-01-05

recordedBy "Oliver P. Pearson |
Anita K. Pearson”

organismQuantity 33

organismQuantityTy DNA sequence
pe reads
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Descripcion

Denota el origen o evidencia especifica de la que se deriva el organismo - un subtipo

de dcterms:type. Para los registros biolégicos derivados de ADN, (ver la Category |y la

Category Il1) utilice MaterialSample. Para registros biolégicos enriquecidos, utilice
PreservedSpecimen o LivingSpecimen segun sea apropiado.

Un identificador Unico del registro bioldgico, permitiendo que el mismo registro sea
reconocido a través de diferentes versiones de un conjunto de datos, asi como a

través de las descargas y usos del mismo. Puede ser un identificador unico global o un

identificador especifico para el conjunto de datos.

Un identificador Unico para el Evento de muestreo, que ocurre en un lugar y tiempo
determinado. Puede ser un identificador Unico global o un identificador especifico
para el conjunto de datos.

La fecha durante la cual se produjo el evento de observacion. La practica
recomendada es utilizar una fecha documentada en el esquema de codificacién ISO
8601-1:2019. Para mas informacion, revisar https://dwc.tdwg.org/terms/#
dwc:eventDate

Una lista (concatenada y separada) de los nombres de las personas, grupos u
organizaciones responsables de la colecta u observacion del espécimen. La practica
recomendada es sepearar la valores con una barra vertical (' | ). Incluir informacidn
sobre el observador mejora la reproducibilidad cientifica (Groom et al. 2020).

NUmero de lecturas de este OTU o ASV en la muestra.

Siempre debe ser “DNA sequence reads”

Obligatoriedad
Obligatorio

Obligatorio

Altamente
recomendado

Obligatorio

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado


https://mdt.gbif-test.org/
https://doi.org/10.35035/doc-wkpc-m352
http://rs.gbif.org/core/dwc_occurrence_2020-04-15.xml
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/basisOfRecord
http://rs.gbif.org/vocabulary/dwc/basis_of_record.xml
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/occurrenceID
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/eventID
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/recordedBy
https://doi.org/10.1093/database/baaa072
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/organismQuantity
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/organismQuantityType
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/organismQuantityType

Elemento

sampleSizeValue

sampleSizelUnit

materialSamplelD

samplingProtocol

associatedSequence
S

Ejemplos
1233890

DNA sequence
reads

https://www.ncbi.nl
m.nih.gov/
biosample/
15224856

https://www.ebi.ac.
uk/ena/browser/
view/
SAMEA3724543

urn:uuid:a9264805b-
33c2-43%a-beaa-
637%9ebbfcd03

Trampa de luz UV

https://www.ncbi.nl
m.nih.gov/nuccore/
MK405371

Descripcion Obligatoriedad

Numero total de lecturas en la muestra. Esto es importante dado que permite calcular Altamente

la abundancia relativa de cada OTU o ASV dentro de la muestra. Este nimero recomendado
preferiblemente debe ser calculado despues de un procesamiento universal (control

de calidad, ASV denoising, remocién de quimeras, etc.), pero antes de la remocién

manual/selectiva de 0TUs o ASV no objetivos del conjunto de datos. La rarefaccion

(remuestreo parar igualar la profundidad de la secuenciacién a través de muestras) no

es necesaria o aconsejada.

Siempre debe ser “DNA sequence reads” Altamente
recomendado

Un identificador para muestras de material (no hace referencia a muestras digitales Altamente
sino fisicas, como exicados o tejidos). Use el ID BioSample si uno fue obtenido deun  recomendado
archivo de nucledtidos. En ausencia de un identificador Unico global persistente,

puede construir uno usando una combinacién de identificadores en el registro, de tal

forma que el materialSamplelD sea globalmente unico.

El nombre, la descripcidn o la referencia del método o protocolo de muestreo usado Recomendado
para realizar el muestreo. https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol

Una lista (en una fila continua y separada por una barra vertical “|") de los Recomendado
identificadores (publicacion, identificador Unico global, URI) de la informacién de la

secuencia genética asociada al registro bioldgico. Puede ser utilizada para relacionar

las lecturas de cddigos de barras sin procesar o secuencias de genomas asociados,

disponibles en un repositorio publico.
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https://rs.tdwg.org/dwc/terms/sampleSizeValue
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/sampleSizeUnit
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/materialSampleID
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/SAMEA3724543
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/SAMEA3724543
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/SAMEA3724543
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/SAMEA3724543
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/SAMEA3724543
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/SAMEA3724543
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/SAMEA3724543
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/SAMEA3724543
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/SAMEA3724543
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/SAMEA3724543
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/associatedSequences
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/associatedSequences
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MK405371
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MK405371
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MK405371
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MK405371
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MK405371
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MK405371

Elemento

identificationRema
rks

identificationRefe
rences

decimallatitude

decimallongitude

taxonID

scientificName

kingdom
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Ejemplos

Confianzaen la
anotacién RDP (para
el taxon
especificado mas
bajo): 0.96, para la
base de datos de
referencia: GTDB

https://www.ebi.ac.
uk/metagenomics/
pipelines/4.1

https://github.com/
terrimporter/
CO1Classifier

60.545207

24174556

ASV:7bdb57487bee
022ba30c03c3e7ca
50e1

Gadus morhua L.
1758, BOLD:ACF1143

Animalia

Descripcion

Especificacion del proceso de identificacién taxonédmico, idealmente incluyendo datos
del algoritmo aplicado y la base de datos de referencia, asi como del nivel de
confianza en el resultado de la identificacidon. Specification of taxonomic
identification process, ideally including data on applied algorithm and reference
database, as well as on level of confidence in the resulting identification.

Una lista (en una fila continua y separada por una barra vertical “|") de las referencias
(publicacién, identificador Unico global, URI) usadas en la identificacion.

La latitud geografica (en grados decimales, utilizando el sistema de referencia
espacial provisto en geodeticDatum) del centro geografico de una ubicacion. Los
valores positivos se encuentran al norte del ecuador, los valores negativos estan al
sur del mismo. Los valores admitidos se encuentran entre -90 y 90.

La longitud geogréfica (en grados decimales, mediante el sistema de referencia
espacial provisto en geodeticDatum) del centro geografico de una ubicacion. Los
valores positivos se encuentran al este del meridiano de Greenwich, los valores
negativos se encuentran al oeste de la misma. Los valores admitidos se encuentran
entre -180 y 180.

Para datos de eDNA, es recomendado utilizar un hash MD5 de la secuencia precedida
por "ASV:". Mas informacién [taxonomy-of-sequences].

Nombre cientifico del taxén conocido mas cercano (especie o superior) o un
identificador para un OTU de BOLD (BIN) o UNITE (SH)

Clasificacion superior

Obligatoriedad

Recomendado

Recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado, si el
elemento
DNA_sequence no
esta presente

Obligatorio

Altamente
recomendado


https://rs.tdwg.org/dwc/terms/identificationRemarks
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/identificationRemarks
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/identificationReferences
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/identificationReferences
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/pipelines/4.1
https://github.com/terrimporter/CO1Classifier
https://github.com/terrimporter/CO1Classifier
https://github.com/terrimporter/CO1Classifier
https://github.com/terrimporter/CO1Classifier
https://github.com/terrimporter/CO1Classifier
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/decimalLatitude
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/decimalLongitude
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/taxonID
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/scientificName
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/kingdom

Elemento
phylum
class
order
family

genus

Ejemplos
Chordata
Actinopterygii
Gadiformes
Gadidae
Gadus

Descripcion

Clasificacion superior
Clasificacion superior
Clasificacion superior
Clasificacion superior

Clasificacion superior

Obligatoriedad
Recomendado
Recomendado
Recomendado
Recomendado

Recomendado
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https://rs.tdwg.org/dwc/terms/phylum
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/class
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/order
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/family
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/genus

Tabla 3. Elementos recomendados de la extension datos derivados de ADN (una seleccion) para datos de metabarcoding

Elemento Ejemplos

DNA_sequence TCTATCCTCAATTAT
AGGTCATAATTCAC
CATCAGTAGATTTAG
GAATTTTCTCTATTC
ATATTGCAGGTGTAT
CATCAATTATAGGAT
CAATTAATTTTATTG
TAACAATTTTAAATA
TACATACAAAAACT
CATTCATTAAACTTT
TTACCATTATTTTCA
TGATCAGTTCTAGTT
ACAGCAATTCTCCTT
TTATTATCATTA

sop https://www.protoc
ols.io/view/emp-
its-illumina-
amplicon-protocol-
pa7dihn

target_gene 16S rRNA, 18S rRNA,
ITS

target_subfragment Vé,V9,ITS2

pcr_primer_forward GGACTACHVGGGTW
TCTAAT

pcr_primer_reverse GGACTACHVGGGTW
TCTAAT

pcr_primer_name_fo jgLC0O1490
rward
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Descripcion Obligatoriedad

La secuencia de ADN (ASV). La interpretacion taxondmica de la secuencia depende de Altamente

la tecnologia y la libreria de referencia disponible en el momento de la publicacion. Por recomendado
eso, el manejo taxondmico mas objetiva es la secuencia que puede ser reinterpretada

en el futuro.

Los procedimientos operativos estandar utilizados en el montaje y/o anotacién de los Recomendado
genomas, metagenomas o secuencias ambientales.
+ Una referencia a un protocolo bien documentado, por ejemplo usar protocols.io

El gen objetivo o nombre del marcador para estudios basados en marcadores. Altamente
recomendado
Nombre del subfragmento de un gen o marcador importante, por ejemplo para Altamente

identificar regiones especiales en genes marcadores como la regioén hipervariable V6 recomendado
del gen rRNA 16S

La secuencia del primer directo utilizado para el proceso de amplificacién del gen, Altamente
locus o subfragmento recomendado
La secuencia del primer inverso utilizado para el proceso de amplificacion del gen, Altamente
locus o subfragmento recomendado
El nombre del primer directo utilizado Altamente
recomendado


https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#DNA_sequence
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#sop
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://www.protocols.io/view/emp-its-illumina-amplicon-protocol-pa7dihn
https://protocols.io
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#target_gene
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#target_subfragment
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_forward
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_reverse
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_name_forward
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_name_forward

Elemento

pcr_primer_name_re
verse

pcr_primer_referen
ce

env_broad_scale

env_local scale

env_medium

Ejemplos

jgHC02198

https://doi.org/
10.1186/1742-9994-
10-34

forest biome
[ENV0:01000174]

litter layer
[ENV0:01000338]

soil[ENV0:00001998
]

Descripcion

El nombre del primer inverso utilizado

Referencia para los primers

Equivalente al env_biome en MIxS v4
En este elemento, se reporta de cual ecosistema superior provienen los especimenes

0 muestras. Los sistemas identificados deben tener una granularidad espacial gruesa,

para proveer de informacion general del contexto medioambiental donde la muestra
fue realizada (e.g. sestaba en el desierto o en el bosque lluvioso?). Se recomienda
utilizar subclases de ENVO pertenecientes a la clase bioma:
http://purl.obolibrary.org/obo/ENV0O_00000428

Equivalente al env_feature en MIxS v4

En este elemento, se reporta la entidad o entidades que estan en la localidad cercana
a los especimenes o0 muestras, y cree que tienen influencias causales significativas
sobre la muestra o especimen. Por favor utilice términos que estén presentes en
ENVO y tengan una granularidad espacial menor a la documentada en
env_broad_scale

Equivalente al env_material en MIxS v4
En este elemento, se reporta cual material o materiales (separados por una barra
vertical “

Obligatoriedad

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Recomendado

Recomendado

") estaban en la
vecindad inmediata
de los especimenes
o muestras antes
del muestreo,
utiliando una o mas
subclases de ENVO
pertenecientes a la
clase material
medioambiental:
http://purl.obolibrar
y.org/obo/
ENV0_00010483

27


https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_name_reverse
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_name_reverse
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_reference
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_reference
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#env_broad_scale
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#env_local_scale
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#env_medium
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483

Elemento

Recomendado

Recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado
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Ejemplos
1ib_layout

seq_meth

otu_class_appr

otu_seq_comp_appr

Descripcion

Pareada

Illumina HiSeq 1500

dada2; 1.14.0; ASV

blastn;2.6.0+;e-value cutoff: 0.001

Obligatoriedad

Equivalente a
lib_const_meth en
MIxS v4

Especifica si se
espera una
configuracion de
lecturas individual,
pareada o de otro
tipo

El método o
plataforma de
secuenciacion
utilizada

El algoritmo y el
nivel de
agrupamiento (si es
relevante) utilizado
para la definicion de
OTUs o ASVs

La herramienta y los
umbrales utilizado
para asignar
nombres a los OTUs
0 ASVs al nivel de
especie "species-
level"


https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#lib_layout
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#seq_meth
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#otu_class_appr
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#otu_seq_comp_appr

Elemento

Altamente
recomendado

Ejemplos
otu_db

Descripcion

Genbank nr;221, UNITE;8.2

Obligatoriedad

La base de datos de
referencia (es decir,
las secuencias que
no fueron
generadas como
parte del estudio)
utilizadas para
asignar la taxonomia
alos OTUs o ASVs
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https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#otu_db

2.2.2. Mapeando datos ddPCR / gPCR

Esta seccidén proporciona recomendaciones de mapeo para https://academic.oup.com/view-large/199871507 [Categoria IlI].

Tabla 4. Campos recomendados para el core de registros biolégicos para datos ddPCR/qPCR

Elemento

basisOfRecord

occurrenceStatus

eventID

eventDate

recordedBy

organismQuantity

organismQuantityTy

pe

sampleSizeValue

sampleSizelUnit

30

Ejemplos

MaterialSample

Present, Absent

urn:uuid:a964765b-
22c4-439%a-jkgt-2

2020-01-05

"Oliver P. Pearson |

Anita K. Pearson”

ddPCR droplets
dPCR chambers

20000

ddPCR droplets
dPCR chambers

Descripcion

Denota el origen o evidencia especifica de la que se deriva el registro- un subtipo de
dcterms:type. Para registros derivados de ADN (ver Category | y Category Il1), use
MaterialSample.

Estado que da cuenta de la presencia o ausencia de un taxén en una ubicacion.

Un identificador Unico para la informacién asociada con el evento (algo que ocurre en
un lugar y tiempo determinado). Puede ser un identificador unico global o un
identificador especifico para el conjunto de datos.

La fecha durante la cual se produjo el evento de observacion. LaDate when the event
was recorded. Debe estar documentada en el esquema de codificacién ISO 8601-
1:2019. Para mas informacidn, revise https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate

Una lista (concatenada y separada) de los nombres de las personas, grupos u
organizaciones responsables de la colecta u observacién del espécimen. La practica
recomendada es sepearar la valores con una barra vertical (' | '). Incluir informacién
sobre el observador mejora la reproducibilidad cientifica (Groom et al. 2020).

Numero positivo de droplets/chambers en la muestra

El tipo de particién

El numero de particiones aceptadas (n). e.g. representa el nimero aceptado de

droplets en ddPCR o chambers en dPCR.

El tipo de particién, deberia ser igual al valor presente en organismQuantityType

Obligatoriedad
Obligatorio

Obligatorio

Altamente
recomendado

Obligatorio

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado para
ddPCR, dPCR

Altamente
recomendado para
ddPCR, dPCR

Altamente
recomendado para
ddPCR, dPCR

Altamente
recomendado para
ddPCR, dPCR


https://academic.oup.com/view-large/199871507
https://academic.oup.com/view-large/199871507
https://academic.oup.com/view-large/199871507
https://academic.oup.com/view-large/199871507
https://academic.oup.com/view-large/199871507
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/basisOfRecord
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/occurrenceStatus
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/eventID
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:eventDate
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/recordedBy
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/organismQuantity
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/organismQuantityType
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/organismQuantityType
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/sampleSizeValue
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/sampleSizeUnit

Elemento

materialSamplelD

samplingProtocol

decimallatitude

decimallongitude

scientificName

kingdom

phylum
class
order
family

genus

Ejemplos

https://www.ncbi.nl

m.nih.gov/
biosample/
15224856

urn:uuid:a964805b-
33c2-43%9a-beaa-

637%9ebbfcd03
Trampa de luz UV

60.545207

24174556

Gadus morhua L.

1758, BOLD:ACF1143

Animalia

Chordata
Actinopterygii
Gadiformes
Gadidae
Gadus

Descripcion

Un identificador para muestras de material (no hace referencia a muestras digitales
sino fisicas, como exicados o tejidos). Use el ID BioSample si uno fue obtenido de un
archivo de nucledtidos. En ausencia de un identificador Unico global persistente,
puede construir uno usando una combinacién de identificadores en el registro, de tal
forma que el materialSamplelD sea globalmente unico.

El nombre, la descripcidn o la referencia del método o protocolo de muestreo usado
durante el evento de muestreo. https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol

La latitud geogréafica (en grados decimales, utilizando el sistema de referencia
espacial provisto en geodeticDatum) del centro geografico de una ubicacién. Los
valores positivos se encuentran al norte del ecuador, los valores negativos estan al
sur del mismo. Los valores admitidos se encuentran entre -90 y 90.

La longitud geografica (en grados decimales, mediante el sistema de referencia
espacial provisto en geodeticDatum) del centro geografico de una ubicacion. Los
valores positivos se encuentran al este del meridiano de Greenwich, los valores
negativos se encuentran al oeste de la misma. Los valores admitidos se encuentran
entre -180 y 180.

Nombre cientifico del taxdn conocido méas cercano (especie o superior) o un
identificador para un OTU de BOLD o UNITE

Taxonomia superior

Taxonomia superior
Taxonomia superior
Taxonomia superior
Taxonomia superior

Taxonomia superior

Obligatoriedad

Altamente
recomendado

Recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Obligatorio

Altamente
recomendado

Recomendado
Recomendado
Recomendado
Recomendado

Recomendado
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https://rs.tdwg.org/dwc/terms/materialSampleID
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample/15224856
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:samplingProtocol
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/decimalLatitude
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/decimalLongitude
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/scientificName
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/kingdom
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/phylum
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/class
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/order
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/family
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/genus

Tabla 5. Campos recomendados de la extension de datos derivados de ADN https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml (una
seleccidn) para datos de ddPCR/qPCR

Elemento

sop

annealingTemp

annealingTempUnit

pcr_cond

probeReporter

probeQuencher

ampliconSize

32

Ejemplos

https://www.protoc
ols.io/view/
protocol-for-dna-
extraction-and-
quantitative-pcr-d-
vwie7ce

https://doi.org/
10.17504/
protocols.io.vwie7ce

60

Grados Centigrados

desnaturalizacion
inicial:94 _3;anillado:
50_1;elongacion:72
_1.5;elongacién
final:72_10;35

FAM

NFQ-MGB

83

Descripcion

Obligatoriedad

Los procedimientos operativos estandar utilizados en el montaje y/o anotacién de los Altamente

genomas, metagenomas o secuencias ambientales.
Una referencia a un protocolo bien documentado, por ejemplo usar protocols.io

La temperatura de reaccion durante la cual se realizé la fase de anillado de la PCR.

Descripcion de las condiciones de reaccion y componentes de la PCR siguiendo la
estructura "desnaturalizacion inicial:94degC_1.5min; anillado=..."

Tipo de fluoréforo (reportado) utilizado. La sonda se hibrida dentro del ADN objetivo
amplificado. La actividad de la Polimerasa degrada la sonda que se hibrido a la
plantilla y la sonda libera los fluor6foros desde y rompe las proximidades del
quencher, permitiendo la fluorescencia del fluoréforo.

Tipo de quencher utilizado. La molécula de quencher disminuye la fluorescencia
emitida por el fluoréforo cuando es excitada por la fuente de luz del ciclo, siempre y
cuando el fluoréforo y el quencher estén cerca, el quencher inhibe cualquier
secuencia de fluorescencia.

Longitud del amplicon en pares de bases

recomendado

Obligatorio si se
presenté fase de
anillado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado


https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/extension/gbif/1.0/dna_derived_data_2021-07-05.xml
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#sop
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://www.protocols.io/view/protocol-for-dna-extraction-and-quantitative-pcr-d-vwie7ce
https://doi.org/10.17504/protocols.io.vwie7ce
https://doi.org/10.17504/protocols.io.vwie7ce
https://doi.org/10.17504/protocols.io.vwie7ce
https://doi.org/10.17504/protocols.io.vwie7ce
https://doi.org/10.17504/protocols.io.vwie7ce
https://protocols.io
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#annealingTemp
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#annealingTempUnit
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_cond
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#probeReporter
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#probeQuencher
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#ampliconSize

Elemento

thresholdQuantific
ationCycle

baselineValue

quantificationCycl
e

automaticThreshold
QuantificationCycl
e

automaticBaselineV
alue

contaminationAsses
sment

estimatedNumberOfC
opies

amplificationReact
ionVolume

amplificationReact
jonVolumeUnit

pcr_analysis_softw
are

Ejemplos

0.3

15

37.9450950622558

no

no

no

10300

22

BIO-RAD
QuantaSoft

Descripcion Obligatoriedad

Umbral para el cambio en fluorescencia entre sefales de ciclos qPCR: Altamente

recomendado
El nUmero de ciclos cuando la sefal de fluorescencia del objetivo de amplificacion gPCR: Altamente
esta por debajo de la fluorescencia de fondo que no es originada por el objetivo real recomendado

de amplificacion.

El numero de ciclos requerido para que la sefal de fluorescencia cruce el valor de
umbral para la linea base. Ciclo de cuantificacidn (Cq), umbral de ciclo (Ct), punto de
cruce (Cp), y punto de partida (TOP) se refieren al mismo valor del instrumento de
medida en tiempo real. Usar el umbral de ciclo (Cq), es preferible de acuerdo al
estandar de datos [RDML (Real-Time PCR Data Markup
Language)](http://www.rdml.org)

Especifica si el umbral fue fijado, ya sea por el instrumento o manualmente

Especifica si la linea base fue fijada, ya sea por el instrumento o manualmente

Especifica si se realizé evaluaciéon de contaminaciéon para ADN o ARN

Ndmero de moléculas objetivo por pl. El nimero de copias promedio por particiéon (?)
puede ser calculado usando el nimero de particiones (n) y el nimero estimado de
copias en el volumen total de todas las particiones (m) con la férmula ?=m/n.

Volumen de reaccion de la PCR

Unidad utilizada para el volumen de reaccion de la PCR. Muchos de los instrumentos
requiere la preparacion de una cantidad inicial de muestra mas grande que el volumen
finalmente analizado.

El programa utilizado para analizar las ejecuciones de la d(d)PCR.
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https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#thresholdQuantificationCycle
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#thresholdQuantificationCycle
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#baselineValue
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#quantificationCycle
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#quantificationCycle
http://www.rdml.org
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#automaticThresholdQuantificationCycle
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#automaticThresholdQuantificationCycle
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#automaticThresholdQuantificationCycle
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#automaticBaselineValue
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#automaticBaselineValue
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#contaminationAssessment
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#contaminationAssessment
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#estimatedNumberOfCopies
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#estimatedNumberOfCopies
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#amplificationReactionVolume
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#amplificationReactionVolume
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#amplificationReactionVolumeUnit
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#amplificationReactionVolumeUnit
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_analysis_software
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_analysis_software

Elemento

experimentalVarian
ce

target_gene

target_subfragment

pcr_primer_forward

pcr_primer_reverse

pcr_primer_name_fo
rward

pcr_primer_name_re
verse

pcr_primer_referen
ce

env_broad _scale
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Ejemplos

16S rRNA, 18S rRNA,

nif, amoA, rpo

V6, V9, ITS

GGACTACHVGGGTW

TCTAAT

GGACTACHVGGGTW

TCTAAT
jgLC01490

jgHC02198

https://doi.org/
10.1186/1742-9994-

10-34

forest biome

[ENV0:01000174]

Descripcion

Se recomienda realizar multiples réplicas para evaluar la varianza total experimental.
Cuando experimentos simples de dPCR son realizados, un estimador minimo de la
varianza debido solamente al error de conteo debe ser calculado a partir de la
distribucion binomial (o una equivalente).

El gen objetivo o nombre del marcador para estudios basados en marcadores.

Nombre del subfragmento de un gen o marcador importante, por ejemplo para
identificar regiones especiales en genes marcadores como la regién hipervariable V6
del gen rRNA 16S

La secuencia del primer directo utilizado para el proceso de amplificacion del gen,
locus o subfragmento.

La secuencia del primer inverso utilizado para el proceso de amplificacion del gen,
locus o subfragmento.
El nombre del primer directo utilizado

El nombre del primer inverso utilizado

Referencia para los primers

Equivalente al env_biome en MIxS v4
En este elemento, se reporta de cual ecosistema superior provienen los especimenes

o0 muestras. Los sistemas identificados deben tener una granularidad espacial gruesa,

para proveer de informacion general del contexto medioambiental donde la muestra
fue realizada (e.g. ;estaba en el desierto o en el bosque lluvioso?). Se recomienda
utilizar subclases de ENVO pertenecientes a la clase bioma:
http://purl.obolibrary.org/obo/ENV0O_00000428

Obligatoriedad

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Altamente
recomendado

Recomendado


https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#experimentalVariance
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#experimentalVariance
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#target_gene
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#target_subfragment
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_forward
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_reverse
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_name_forward
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_name_forward
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_name_reverse
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_name_reverse
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_reference
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_reference
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://doi.org/10.1186/1742-9994-10-34
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#env_broad_scale
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00000428

Elemento Ejemplos

env_local_scale litter layer
[ENV0:01000338]

env_medium soil
[ENVO:00001998]

Recomendado concentration

Descripcion

Equivalente al env_feature en MIxS v4

En este elemento, se reporta la entidad o entidades que estan en la localidad cercana
a los especimenes o0 muestras, y cree que tienen influencias causales significativas
sobre la muestra o especimen. Por favor utilice términos que estén presentes en
ENVO y tengan una granularidad espacial menor a la documentada en
env_broad_scale.

Equivalente al env_material en MIxS v4
En este elemento, se reporta cual material o materiales (separados por una barra
vertical “

67.5

Obligatoriedad

Recomendado

") estaban en la
vecindad inmediata
de los especimenes
o muestras antes
del muestreo,
utiliando una o mas
subclases de ENVO
pertenecientes a la
clase material
medioambiental:
http://purl.obolibrar
y.org/obo/
ENV0O_00010483

Concentracion del
ADN (peso
ng/volumen pl), ver
también
http://terms.tdwg.o
rg/wiki/
ggbn:concentration
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https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#env_local_scale
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#env_medium
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
http://purl.obolibrary.org/obo/ENVO_00010483
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#concentration
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentration
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentration
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentration
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentration
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentration
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentration

Elemento

Recomendado

Recomendado

36

Ejemplos Descripcion

concentrationUnit ng/ul

methodDeterminatio Nanodrop, Qubit
nConcentrationAndR
atios

Obligatoriedad

Unidad utilizada
para la medida de
concentracion, ver
tamvbién
http://terms.tdwg.o
rg/wiki/
ggbn:concentration
Unit

Descripcidn del
método utilizado
para medir la
concentracion, ver
también
http://terms.tdwg.o
rg/wiki/
ggbn:methodDeter
minationConcentrati
onAndRatios


https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#concentrationUnit
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:concentrationUnit
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#methodDeterminationConcentrationAndRatios
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#methodDeterminationConcentrationAndRatios
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:methodDeterminationConcentrationAndRatios

Elemento

Recomendado

Ejemplos Descripcion
ratioOfAbsorbance? 1.89
60_230

Obligatoriedad

Relaciéon de
absorbancia a 260
nmy 230 nm para
evaluar la pureza del
ADN. (Generalmente
una medida
secundaria,
indicando
principalmente
EDTA,
carbohidratos,
fenol), (solo para
muestras de ADN).
Ver también
http://terms.tdwg.o
rg/wiki/
ggbn:ratioOfAbsorb
ance260_230
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https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#ratioOfAbsorbance260_230
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#ratioOfAbsorbance260_230
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_230
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_230
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_230
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_230
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_230
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_230
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_230

Elemento

Recomendado

Recomendado
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Ejemplos Descripcion
ratioOfAbsorbance? 1.91
60_280

samp_collect_devic biopsia, botella Niskin, Ahoyador
e

Obligatoriedad

Relaciéon de
absorbancia a 280
nmy 230 nm para
evaluar la pureza del
ADN. (Generalmente
una medida
secundaria,
indicando
principalmente
EDTA,
carbohidratos,
fenol), (solo para
muestras de ADN).
Ver también
http://terms.tdwg.o
rg/wiki/
ggbn:ratioOfAbsorb
ance260_280

El método o
dispositivo utilizado
para colectar la
muestra


https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#ratioOfAbsorbance260_280
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#ratioOfAbsorbance260_280
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_280
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_280
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_280
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_280
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_280
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_280
http://terms.tdwg.org/wiki/ggbn:ratioOfAbsorbance260_280
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#samp_collect_device
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#samp_collect_device

Elemento

Recomendado

Recomendado

Recomendado

Recomendado

Altamente
recomendado

Ejemplos

samp_mat_process

samp_size

size frac

pcr_primer_lod

pcr_primer_log

Descripcion

Filtrado de agua marina, muestras guardadas en etanol

5 litros

0-0.22 micrometros

51

184

Obligatoriedad

Cualquier proceso
aplicado ala
muestra durante o
después de
extraerla del medio
ambiente. Este
elemento acepta
OB, para buscar los
término OBI (v 2018-
02-12) por favor vea
http://purl.bioontolo
gy.org/ontology/0BI

La cantidad o
tamano de la
muestra (volumen,
masa o area) que
fue colectada

El tamanao del poro
de filtrado utilizado
en la preparacion de
la muestra

La habilidad del
ensayo para
detectar el objetivo
a bajos niveles

La habilidad del
ensayo para
cuantificar el
numero de copias a
bajos niveles
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https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#samp_mat_process
http://purl.bioontology.org/ontology/OBI
http://purl.bioontology.org/ontology/OBI
http://purl.bioontology.org/ontology/OBI
http://purl.bioontology.org/ontology/OBI
http://purl.bioontology.org/ontology/OBI
http://purl.bioontology.org/ontology/OBI
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#samp_size
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#size_frac
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_lod
https://rs.gbif.org/terms/1.0/DNADerivedData#pcr_primer_loq

2.3. Conjuntos de datos marinos y el Sistema de
Informacion sobre la Biodiversidad Oceanica (OBIS)

Cuando se trabaja con conjuntos de datos originarios del entorno marino, se recomienda que la
informacidn se publique también en el Ocean Biodiversity Information System (0OBIS) ademas de GBIF.
OBIS es una base de datos mundial sobre biodiversidad, que se especializa en proporcionar datos
fiables y accesibles relacionados con la vida marina y forma parte del IOC-UNESCO. Al igual que GBIF,
y ALA, OBIS utiliza el formato DwC-A para la indexacién y publicacion de datos. Al publicar conjuntos
de datos marinos a través de OBIS ademas de otras bases de datos de biodiversidad, los datos pueden
llegar a un publico mas amplio y a diversos grupos que trabajan en el campo de la biodiversidad
marina, ya que los conjuntos de datos de OBIS se utilizan a menudo para los procesos de las Naciones
Unidas. Con el foco en los conjuntos de datos marinos, los estrictos controles de calidad de los datos
aumentan la fiabilidad de los datos y dan lugar a pequenas diferencias en la informacién que se
necesita para publicar en OBIS en comparacion con GBIF.

Para asegurar una nomenclatura taxondmica consistente OBIS utiliza el Registro Mundial de Especies
Marinas (WoRMS) como Unica fuente taxondmica. Este es el caso también de las ocurrencias
derivadas de datos genéticos; un nombre cientifico vinculado al identificador de un nombre cientifico
de la base de datos de WoRMS es informacidn altamente recomendada para su publicacién. Si no se
proporciona un identificador de nombre cientifico, OBIS tratara de hacer coincidir el nombre cientifico
con WoRMS durante el proceso de ingesta de la base de datos, pero esto debe evitarse siempre que
sea posible. Los nombres cientificos no listados en WoRMS son aceptables, y seran enviados a WoRMS
para su revision y posible inclusion en el registro. Se recomienda que las secuencias no clasificadas
sean documentadas como ‘incertae sedis", con el scientificNameID urn:lsid:marinespecies.
rg:taxname:12 de WoRMS. Esto garantizara una interpretacion correcta tanto por GBIF como por OBIS.
Adicionalmente, se recomienda que los identificadores de secuencia de las bases de datos de
referencia usadas (p.ej. los Barcode Index Numbers: los BINs de BOLD) se agregan en el campo
taxonConceptID de la tabla principal de la ocurrencia. De esta manera, OBIS conservara su columna
vertebral taxonédmica basada en WoRMS, al tiempo que permitira enlazar las bases de datos de
secuencias de referencia. Los nombres de bases de datos de referencia que no son nombres
estrictamente cientificos, pueden ser afnadidos como verbatimIdentification. La clasificaciéon
automatica de nombres de especies se puede hacer a menudo a través del servicio de coincidencia de
taxones de WoRMS y paquetes de R como worrms y taxize. En el futuro, OBIS planea buscar y
actualizar periédicamente las asignaciones taxondmicas de secuencias enviadas a medida que las
bases de datos de referencia se desarrollen con el tiempo, por lo que es altamente recomendable
documentar la informacion de la secuencia genética vinculada a cada ocurrencia.

Otro elemento requerido para la publicacion de datos a través de OBIS son las coordenadas
geograficas. OBIS realiza controles de calidad adicionales relacionados a los datos marinos, por
ejemplo que las coordenadas para especies estrictamente marinas no estén en tierra y que el valor de
profundidad reportado esté en un rango razonable. Finalmente, se debe mencionar que
adicionalmente OBIS suporta el uso de la extension de Medidas o Hechos Extendida (eMoF). Esta
extension permite conectar datos abidticos ambientales y medidas o hechos asociadas al protocolo
de muestreo, con los eventos de muestreo o los registros biolégicos, asi como a medidas bidticas
asociadas a los registros, de una forma flexible y estandarizada. OBIS tiene un ejemplo de conjunto de
datos de metabarcoding (eDNA) con scripts para realizar la transformacién de los datos, que esta
disponible en https://github.com/iobis/dataset-edna.
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https://obis.org
https://www.marinespecies.org/
https://www.marinespecies.org/
http://rs.gbif.org/extension/obis/extended_measurement_or_fact.xml
https://github.com/iobis/dataset-edna
https://github.com/iobis/dataset-edna
https://github.com/iobis/dataset-edna
https://github.com/iobis/dataset-edna
https://github.com/iobis/dataset-edna

Tabla 6. Requisitos y recomendaciones de OBIS para registrar ocurrencias basadas en ADN. La tabla resalta diferencias importantes en los valores de campo y
requisitos en comparacion con la publicacion en GBIF. Aqui se ejemplifica con una deteccion de ADN de la ballena azul (Balaenoptera musculus).

Elemento

scientificName

scientificNamelD

taxonConceptID

verbatimIdentifica

tion

Tabla 7. Requisitos y recomendaciones de OBIS para registrar secuencias que no pueden clasificarse como un nombre cientifico en ningun nivel taxonémico.

Elemento

scientificName

scientificNamelD

taxonConceptID

verbatimIdentifica

tion

Valor/ejemplo
(oBIS)

Balaenoptera
musculus

urn:lsid:marinespeci
es.org:taxname:1370

90
NCBI:txid9771

Balaenoptera
musculus

Valor/ejemplo
(oBIS)

incertae sedis

urn:lsid:marinespeci

es.org:taxname:12

NCBI:txid1899546

Eucariota
fototrépico

Descripcion

Nombre cientifico, preferiblemente como aparece en la base de datos WoRMS. Esto
difiere de GBIF, donde se recomienda utilizar el nombre del taxén derivado del
enfoque de clasificacién utilizado.

El ID del nombre cientifico de "Balaenoptera musculus” segun la base de datos de
WoRMS.

El ID de NCBI vinculado a Balaenoptera musculus en la base de datos taxondmica de
NCBI. También puede ser un BIN-ID si BOLD fue utilizado para la identificacion, u otro
ID de una base de datos diferente.

El nombre correspondiente al ID de NCBI (Balaenoptera musculus) (o otro ID). No es
necesario que corresponda al valor documentado en scientificName.

Descripcion

El nombre cientifico para secuencias desconocidas recomendado por OBIS. Use este
nombre cuando la secuencia/taxonomia es desconocida. Esta recomendacion difiere
de la de GBIF, donde se recomienda utilizar el nombre del taxén tal como fue
recuperado del clasificador, incluso cuando no es estrictamente un nombre cientifico.

El ID del nombre cientifico de "incertae sedis" segun la base de datos de WoRMS
utilizado para secuencias desconocidas por recomendacion de OBIS. Use este ID
cuando la secuencia/taxonomia es desconocida.

El identificador (ID) es una base de datos taxondmica externa, por ejemplo un
repositorio de secuenias de referencia.

Obligatoriedad

Obligatorio

Altamente
recomendado

Recomendado

Recomendado

Obligatoriedad

Obligatorio

Altamente
recomendado

Recomendado

El nombre del taxdn en una base de datos externa, correspondiente al ID del concepto Recomendado

del taxon.
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https://rs.tdwg.org/dwc/terms/scientificName
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/scientificNameID
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/taxonConceptID
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/verbatimIdentification
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/verbatimIdentification
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/scientificName
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/scientificNameID
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/taxonConceptID
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/verbatimIdentification
https://rs.tdwg.org/dwc/terms/verbatimIdentification

3. Perspectivas a futuro

El interés actual por exponer los datos derivados de ADN a través de las plataformas de datos sobre
biodiversidad es muy alto, y probable la demanda siga en crecimiento. Nuestro objetivo es que las
recomendaciones de mapeo proporcionadas aqui sigan siendo validas y evolucionen lentamente,
incluso en el caso de que el empaquetamiento y la indexaciéon por parte de las plataformas de datos
sobre biodiversidad puedan desarrollarse mas radpidamente. Los autores conocen, pero aun no han
consultado BOLD Handbook, BIOM format and http://edamontology.org/page.

Sugerimos que las plataformas de datos como ALA y GBIF trabajen para adoptar formatos de datos
que soporten datos relacionales y jerarquicos mas complejos. Algunos ejemplos podrian ser los
Frictionless Data Format y de dominio mas especifico Biological Observation Matrix (formato BIOM).
Este ultimo, utilizado por varias herramientas bioinformaticas (QIIME2, Mothur, USEARCH etc.), por lo
tanto, podria ayudar a los editores a omitir la conversion de datos al formato DwC-A. Un formato de
datos mas flexible que el actual esquema en estrella de DwC es crucial para permitir eventos de
muestreo jerarquicos y muestras de materiales; asi como para adjuntar datos de secuencias a los
registros biolégicos individuales dentro de un evento de muestreo.

Las plataformas de datos de la biodiversidad también tendran que permitir a los investigadores incluir
o excluir facilmente los datos de ocurrencia derivados del ADN en los resultados de consultas. Los
formatos de datos sugeridos anteriormente podrian abrir oportunidades para una clasificacion mas
rica de los tipos de evidencia en las que se basa un registro bioldgico especifico. Sin embargo, por el
momento falta un valor apropiado en el vocabulario del BasisOfRecord para este tipo de datos.
Sugerimos, como solucion pragmatica inmediata, que el BasisOfRecord se extienda con un valor como
“DNA", "DNA-derived”, o similar. Como se ha descrito anteriormente, los datos derivados de ADN
pueden provenir de muestras bien documentadas u organismos individuales, estar respaldado por
material fisico preservado o no, resultar de secuencias genéticas u otros métodos de deteccioén de
ADN, como gPCR. Las plataformas de datos de la biodiversidad y TDWG deberian proporcionar los
medios para diferenciar entre estos tipos de datos y sus origenes.

También recomendamos que las plataformas de datos indexen las secuencias actuales, o al menos
una suma de verificacion MD5 de estos, para facilitar las busquedas de ASVs a través de los conjuntos
de datos. Si se proporcionan ASVs, los MD5s deben ser generados por las plataformas de
descubrimiento de la biodiversidad; si no se proporcionan los ASVs, los MD5 deben ser obligatorios.

Como se menciona en [taxonomy-of-sequences] y § 2.1.4, alentamos a las plataformas de datos
sobre biodiversidad a continuar trabajando en implementar bases de datos taxondmicas moleculares
relevantes en sus arboles taxonémicos.

Aplicacion de otros métodos y tecnologias, como Oxford Nanopore, PacBio y shotgun sequencing,
probablemente desencadenaran la necesidad de ajustes a esta guia para integrar nuevos datos
especificos y campos de metadatos.

Glosario

Atlas de la Vida de Australia (ALA)

ALA es una plataforma web que redne datos de biodiversidad de Australia de multiples fuentes,
haciéndolos accesibles y reutilizables para cualquier persona (ver https://www.ala.org.au/about-
ala/). La plataforma de infraestructura abierta desarrollada por ALA también es utilizada por varios
otros paises para sus propias plataformas nacionales de datos de biodiversidad (ver https://living-
atlases.gbif.org/).
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Variante de Secuencia de Amplicon (ASV)

Secuencia Unica de ADN derivado de técnicas de secuenciacidon masiva y denoising, se asume que
representa una variante de secuencia bioldgica real. Vea también Operational Taxonomic Unit
(OTU) y (Callahan et al. 2017).

Interfaz de programacion de aplicaciones (API)

Conjunto de protocolos y herramientas para la interacciéon y transmision de datos entre diferentes
aplicaciones informaticas.

Numeros de indice de codigos de barras (BIN)

Operational Taxonomic Units (OTUs) a nivel de especie (species-level) derivados de un proceso de
agrupamiento del gen Citocromo oxidasa | (COI) en animales. Cada BIN es asignado con un
identificador Unico global y esta disponible para busqueda en la base de datos Barcode of Life Data
System (BOLD).

Sistema de datos de codigo de barras de vida (BOLD)

BOLD es la base de datos de referencia mantenida por el Centro de Gendmica de la biodiversidad
en Guelph, respaldado por el Consorcio Internacional de cédigos de barras (IBOL) por sus siglas en
inglés. Alberga datos de codigos de barras para especimenes de referencia y secuencias para
especies de Eucariota, particularmente COI para animales, y mantiene el sistema Barcode Index
Number (BIN; Ratnasingham & Hebert 2013), que son identificadores para OTUs aproximadamente
al rango de especie, basado en agrupamientos de secuencias muy similares.

Plataforma de datos de biodiversidad

Recurso general en linea para descubrir y acceder a datos de biodiversidad derivados de diversas
fuentes, como colecciones de historia natural, ciencia ciudadana, proyectos de ecologia y
monitoreo, y secuencias genéticas. Puede ser global (GBIF) o nacional (ALA).

Clusterizar

En la clasificacion taxondmica, el proceso de agrupar organismos juntos de acuerdo a algun
criterio de similaridad. Ver Operational Taxonomic Unit.

ADN comunitario (masivo)

ADN de muestras masivas (por ejemplo, muestras de plancton o muestras de trampas de Malaise
compuestas por varios individuos de muchas especies). A los efectos de esta guia, las muestras de
ADN en masa se incluyen en el concepto de eADN.

Archivo Darwin Core (DwWC-A)

Formato de archivo comprimido (ZIP) para el intercambio de datos de biodiversidad de acuerdo al
Darwin Core (DwC) standard. Esencialmente es un grupo de archivos CSV autocontenidos e
interconectados y un documento XML que describe los archivos incluidos y las columnas de datos,
y las relaciones mutuas.

Estandar Darwin Core (DWC)

Estandar para compartir y publicar datos sobre biodiversidad, desarrollado por la organizacion de
informacién de estandares para biodiversidad (TDWG). En principio, es un grupo de elementos
usados para describir distintos tipos de observaciones de biodiversidad, como eventos de
muestreo, registros bioldgicos y listas de chequeo. Los elementos del Darwin Core actuales estan
descritos en la Guia de Referencia Rapida.

Vocabulario Controlado

Grupo de términos o conceptos preferidos, con significados especificos e interrelaciones bien
definidas, facilitando el intercambio y reutilizacién de datos.
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ddPCR (Reaccidn en cadena de polimerasa digital en gota)

PCR digital en gota. Método para medir la cantidad absoluta de ADN (nimero de copias) de un
marcador en una muestra. Ver también gPCR.

Denoising

En metabarcoding, el método para separar las secuencias biolégicas reales (vea ASVs) de
secuencias espurias causadas por la amplificacion de la PCR y el error de secuenciacion.

Identificador Unico Digital (DOI)

Referencia de larga duracién utilizada para identificar (y localizar) de forma Unica un Objeto Digital,
como un conjunto de datos o una publicacion cientifica.

Cadigo de barras de ADN y metabarcoding (secuencia de amplic6n)

Uso de fragmentos cortos y estandarizados de ADN para identificar organismos individuales a
través de secuenciacion. El metabarcoding combina el uso de cddigos de baras con secuenciacion
de alto rendimiento, utilizando primers universales para amplificar y secuenciar grupos generales
de organimos en muestras de ADN ambiental (eDNA).

Marcador de AND

Un fragmento de ADN utilizado como marcador para alguna propiedad (e.g. afiliaciéon taxonémica).
Puede, pero no tiene que ser un gen o parte de un gen.

Base de datos para ADN de metabarcoding

Base de datos que contiene secuencias de ADN (cédigos de barras de ADN) de organismos
previamente estudiados o recuperados. Las secuencias de referencia son idealmente generadas a
partir de individuos de especies descritas y bien estudiadas (utilizando el espécimen tipo como
fuente ideal) o de un nivel taxonémico superior (e.g. género, familia), pero también pueden
provenir de esfuerzos de secuenciacion de ADN ambiental. Es recomendado no confiar ciegamente
en las "secuencias de referencia".

Sonda de ADN

Un fragmento corto de ADN sintético de hebra simple con un etiquetado fluorescente que se une a
la regién seleccionada del ADN objetivo (marcador) durante la PCR. Incrementa la especificidad y
puede ser utilizado como adicién a los primers en gPCR y ddPCR para detectar y cuantificar un
marcador genérico.

Instituto Europeo de Bioinformatica (EMBL-EBI)

Organizacién intergubernamental para la investigacion bioinformatica y de servicios, parte del
Laboratorio Europeo de Biologia Molecular (EMBL), proporcionando lecturas de secuencias (sin
procesar) y datos de ensamblaje a través de the European Nucleotide Archive (ENA).

ADN ambiental (eDNA)

ADN de una muestra ambiental, e.g. suelo, agua, aire o un organismo hospedero. Una definicion
utilizada frecuentemente es que el ADN ambiental es el material genético (ADN) obtenido de
muestras ambientales sin ninguna fuente biolégica de evidencia obvia (Thomsen and Willerslev
2015).

Repositorio Europeo de Nucleétidos (ENA)
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Repositorio Europeo para secuencias de nucleotidos, abarcando secuencias sin procesar,
secuencias con informacion ensamblada y anotaciones funcionales. Incluye la Sequence Read
Archive (SRA) y es mantenido por el Instituo Europeo de Bioinformatica (EMBL-EBI), como parte
del the International Nucleotide Sequence Database Collaboration (INSDC).
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FASTQ

Archivo de texto estdndar para guardar informacién molecular de secuencias y los controles de
calidad asociados, derivados de High-throughput sequencing (HTS). Para cada posicién de
secuencia, se utilizan caracteres individuales tipo ASCIl que representan un llamado base
(nucleotido identificado) y un puntaje, respectivamente.

Sistema Global de Informacion sobre Biodiversidad (GBIF)

Red internacional e infraestructura de datos, enfocada principalmente en movilizar y proveer
acceso abierto a datos globales de biodiversidad.

Red Global de Biodiversidad Genémica (GGBN)

Red internacional de instituciones interesadas en el eficiente intercambio y uso de muestras
genéticas de biodiversidad y sus metadatos asociados, por ejemplo promoviendo el estandar de
datos GGBN, que es compatible con el Darwin Core.

Sistema de Posicionamiento Global (GPS)
Sistema de navegacidn satelital operado por la Fuerza Espacial de los Estados Unidos de América.

Secuenciacion de alto rendimiento (HTS)

Diferentes tecnologias utilizadas para la secuenciacion masiva en paralelo, produciendo millones
de lecturas de secuencias de ADN a partir de preparaciones de bibliotecas de material genético, en
vez de tener como objetivo amplicones simples como es tradicional en la secuenciacién Sanger.
También es llamada Secuenciacion de Nueva Generacion (NGS).

Ingestion
Proceso de importar datos de fuentes heterogéneas, como bases de datos locales, archivos de
texto u hojas de calculo a un sistema de destino comun, como una biodiversity data platform en
linea, para su almacenamiento y posterior andlisis. Normalmente incluye pasos de extraccidn,
transformacion (limpieza) y carga (ETL).

Indexacion

Organizacién de la informacién de acuerdo a un esquema o estructura especifica, logrando que los
datos sean mas faciles de acceder y presentar.

Colaboracion Internacional de Base de datos de Secuencias de Nucleétidos (INSDC)

Esfuerzo conjunto del Banco de ADN de Japdén (DDBJ), EMBL y NCBI para proveer acceso publico
global a los datos de secuenciacion de nucleétidos e informacién asociada.

Metagenomica
Secuenciacion sin PCR de fragmentos genéticos aleatorios en una muestra mixta.

Estandar de Informacion minima para cualquier (x) secuencia (MIxS)

Familia de estandares (listas de chequeo) para metadatos de secuencias, desarrollado por el
Consorcio de Estandares Genéticos (GSC).

Unidad molecular taxonémica operativa (mOTU)
Ver Operational Taxonomic Unit (OTU).

Centro Nacional para la Informacion Biotecnolégica (NCBI)

Divisiéon de la Libreria Nacional de Medicina (NLM) de Estados Unidos de América que alberga
importantes recursos bioinformaticos, como la base de datos de secuencias de AND GenBank, y el
Sequence Read Archive (SRA) para datos de secuencias de alto rendimiento.

45



Secuenciacion de nueva generacion (NGS)
Ver High-throughput sequencing (HTS).

Registro bioldgico
La existencia de un organismo (sensu http://rs.tdwg.org/dwc/terms/Organism) en un lugar
particular en un tiempo particular.

Unidad taxonomica operativa (OTU)

Agrupamiento de organismos basados en la similitud de marcadores de secuencia(s) de ADN,
utilizados para clasificacion taxonomica. Incluye por ejemplo Species Hypothesis en UNITE, y
Barcode Index Numbers en el Sistema de datos de cédigo de barras de vida (BOLD). Los Amplicon
Sequence Variants (ASVs) pueden ser considerados analogos a los zero radius OTUs (zOTUs).

Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR)

Técnica para la amplificacion rapida y la deteccidn de fragmentos especificos de secuencias de
ADN objetivo (o de ARN). Las regiones amplificadas son determinadas por el par de PCR primers
usados en la reaccién.

Pipeline
En bioinformatica, es un grupo de algoritmos o herramientas aplicadas en un flujo de trabajo
preestablecido, por ejemplo para datos de High-throughput sequencing (HTS).

Primers (PCR primers)

Fragmentos cortos sintéticos de hebra simple de ADN que se emparejan con la region objetivo de
ADN (marcador) seleccionada para iniciar la replicacion durante una PCR. Un par de primers es
necesario para que la enzima polimerasa amplifique el marcador seleccionado.

qPCR (Reaccién en cadena de polimerasa cuantitativa)

PCR cuantitativa. Método que mide la cantidad relativa de ADN de un marcador en una muestra.
Vea también ddPCR.

Muestra
Material (agua, suelo, contenido estomacal, etc.) obtenido para anélisis.

Alineamiento de secuencias

Proceso bioinformatico para comparar y reorganizar dos o mas secuencias de moléculas (ADN,
ARN o proteina) para detectar similitudes causadas por relaciones evolutivas.

Hipotesis de especie (SH)

Operational Taxonomic Unit (OTU) a nivel de especie (species-level) como esta definido en la base
de datos de UNITE y en el entorno de gestion de secuencias para hongos.

Espécimen
Un individuo, animal, planta, hongos, etc. Usado como un ejemplo de su especie 0 un espécimen
tipo para estudio cientifico o exhibicion.

Archivador de lecturas de secuencias (SRA)

Repositorio publico de datos de secuenciacién de alto rendimiento (NGS), con instancias operadas
por the National Center for Biotechnology Information (NCBI), the European Bioinformatics
Institute (EMBL-EBI) y el Banco de ADN de Japdn (DDBJ). Incluye tanto resultados se secuencias
sin procesar (sin denoising) y sequence alignments. Uno de los tres componentes de the European
Nucleotide Archive (ENA), y previamente conocido como Archivador de secuencias cortas.
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Secuenciacion por captura de objetivo
Secuenciacién de fragmentos de ADN asilados con sondas de hibridacion.

UNITE

UNITE es una ambiente web para el manejo de secuencias, centrado en la regién del ribosoma
nuclear de los eucariotas ITS. Todas las secuencias publicas son agrupadas en hipdtesis de
especies (SH). a las que se les asigna un DOI Unico. Un servicio de comparaciéon de SH produce
varios elementos de informacién, incluyendo que especies estan presentes en las muestras de
eDNA, si estas especies son potencialmente nuevas especies no descritas, otros estudios en los
cuales hayan sido recuperadas, si alas especies son invasoras en la regién y si estan amenazadas.
Los DOIs esta conectados con el arbol taxonédmico de PlutoF platform y GBIF, de esa manera estan
acompanados por el nombre de un taxén cuando esta disponible. Los datos usados en UNITE estan
alojados y manejados rn PlutoF. Los datos son representados a través de un rango de estandares,
principalmente Darwin Core, MIxS, y DMP Common Standard; con un suporte parcial disponible
para EML, MCL, y GGBN. PlutoF exporta datos principalmente a través de los formatos CSV y
FASTA. PlutoF también puede ser utilizado para publicar los datos en GBIF (usando el formato
DwC) y para preparar los archivos para someterlos a GenBank. También es posible descargar las
listas de especies a partir de sus datos y descargar su proyecto como un documento JSON con los
datos del proyecto en una estructura jerarquica.

Radio cero de otu (zOTU)
Ver ASV.
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