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GRUPO AD HOC SOBRE SECUENCIACION DE ALTO RENDIMIENTO,
BIOINFORMATICA Y GENOMICA COMPUTACIONAL (SAR-BGC) !
Paris, 27-29 de junio de 2017

La cuarta reunién del Grupo ad hoc de la OIE sobre secuenciacién de alto rendimiento, bioinforméatica y genémica
computacional (SAR-BGC) se celebré en la sede de la OIE del 27 al 29 de diciembre de 2017.

El mandato original, incluyendo el orden del dia de la reunién y la lista de participantes figuran en los Apéndices | y 11,
respectivamente.

La Dra. Elisabeth Erlacher-Vindel, jefa del Departamento de ciencias y nuevas tecnologias, dio la bienvenida a los
participantes del grupo en nombre de la Dra. Monique Eloit, directora general de la OIE. La Dra. Erlacher-Vindel
describié el proyecto para la creacion de una plataforma de la OIE dedicada a las secuencias gendmicas (a
continuacion la “plataforma”), un sistema en linea para la colecta, el almacenamiento y la distribucion de datos de
secuencia de patodgenos objeto de notificacion a la OIE. Explicé que la tarea especifica del grupo consistia en brindar
opciones para avanzar el proyecto y dirigirse hacia la etapa de implementacion. Las opciones deberan incluir una
estimacion del presupuesto y una lista de las necesidades del usuario.

Designacion del presidente y del redactor del informe

La reunion fue presidida por el Prof. Massimo Palmarini, y la redaccion del informe se confi6 al Dr. James Watson.

El grupo reviso el mandato a la luz de los recientes desarrollos tecnoldgicos en materia de secuenciacion gendmica,

de la actualizacion del proyecto WAHIS+2 y, por Gltimo, delas nuevas solicitudes de la OIE. Tras examen, el grupo
estimo apropiado ampliar el mandato y propuso la siguiente version modificada.

1. definir necesidades del usuario del alto nivel;

2. especificar el conjunto minimo de los metadatos y de las normas de calidad requeridas vinculadas con las

3. definir el flujo de informacidn para la transmision y la difusion de las secuencias desde el futuro sistema
WAMHIS+, incluyendo las etapas de autenticacion, autorizacion y descripcion de la gobernanza de los

4. proponer estrategias para iniciar y mantener el intercambio de datos, lo que exige promover el
compromiso activo de los centros de referencia de la OIE;

5. identificar herramientas de anélisis que se integraran en la plataforma;

Nota: el informe de este grupo ad hoc refleja las opiniones de sus integrantes y no necesariamente las de la OIE. Debera leerse
junto con el informe de septiembre de 2017 de la Comision de Normas Bioldgicas en el que se exponen el examen y los comentarios
hechos por la Comisién sobre el presente informe: http://www.oie.int/es/normas-internacionales/comisiones-especializadas-y-

1. Apertura
2.
3. Contexto y discusion del mandato
3.1. Mandato modificado:
secuencias;
datos de secuencia;
1
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6. identificar posibles modelos de enfermedades para efectuar pruebas piloto del sistema;
7. fijar las préximas etapas para la implementacion de la plataforma;

8.  establecer el calendario y el presupuesto.
Definir necesidades del usuario de alto nivel

La plataforma constituye un sistema de colecta, almacenamiento y analisis de datos sobre las secuencias de
patégenos asociados con la notificacion de enfermedades de declaracién obligatoria efectuada por los Paises
Miembros a la OIE. La finalidad de la plataforma es ofrecer un sistema centralizado accesible y transparente dentro
de la OIE que integre dichos datos a la informacion brindada por WAHIS+.

El grupo establecid las principales necesidades del usuario de la plataforma:

« La plataforma debera disefiarse de tal manera que permita una plena interoperabilidad con WAHIS+.
+ Las secuencias solo deberan presentarse y vincularse con una notificacion de enfermedad ya registrada.

» Todos los datos de secuencia deberan tener un identificador Unico generado por la plataforma y vinculado +
con la identificacion (ID) de un informe de WAHIS o de un brote de referencia.

» La plataforma deberd ofrecer un mecanismo simple para cargar estas secuencias de datos, incluyendo la
capacidad de cargar por lotes.

« El acceso y la utilizacién de la plataforma estaran condicionados a una autentificacién y autorizacién del
sistema.

» La aprobacion del Delegado de la OIE y la subsiguiente difusion de los datos de la secuencia debera respetar
el proceso propuesto y acordado (ver punto 3 del mandato).

» La base de datos de la plataforma debera incluir un conjunto organizado de las secuencias de genomas de
patdgenos de referencia (ver punto 5 del mandato) a efectos de anélisis comparativo.

» La plataforma deberé ofrecer herramientas para descargar las secuencias.

» La plataforma deberé permitir la presentacién de las secuencias de genoma de patgenos, ya sean completas o
parciales.

» La plataforma debera ofrecer un seguimiento del uso de los datos.

» La plataforma debera generar y distribuir automaticamente informes analiticos a los laboratorios y Paises
Miembros que aporten las secuencias.

» Los datos de secuencia pertenecen al Pais Miembro que los notifica, de conformidad con los principios del
Protocolo de Nagoya.

» Los usuarios de los datos de secuencia deberan aceptar de manera explicita los términos y condiciones de uso
al registrarse en la plataforma. Aspecto esencial en cuanto a las restricciones de distribucion y publicacién de
los datos de secuencia.

Especificar el conjunto minimo de metadatos y normas de calidad requeridas vinculadas con las
secuencias

La Dra. Natalja Lambergeon, jefa de proyecto del Departamento de informacién y analisis de la sanidad animal, se
unio al grupo en esta parte del encuentro.

Los metadatos asociados con la notificacion de enfermedades deberan permanecer en WAHIS+ y no duplicarse en
la plataforma. Los laboratorios a cargo de la generacion de datos conservaran la informacion detallada sobre los
métodos y controles de calidad asociados con la generacion de las secuencias presentadas. No obstante, la
presentacion de la secuencia debera ser conforme con las normas definidas en el Capitulo 1.1.7. Normas aplicables
a la secuenciacion de alto rendimiento, la bioinformatica y la genémica computacional del Manual de las Pruebas
de Diagnéstico y de las Vacunas para los Animales Terrestres (Manual Terrestre).

Un ejemplo del modelo de presentacion de metadatos se define en el Apéndice I11.
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6. Definir el flujo de informacion para la transmision y difusion de las secuencias desde el futuro
sistema WAHIS+, incluyendo la autenticacion, autorizacion y descripciéon de la gobernanza de los
datos de secuencia

La notificacion, validacion y difusion de informacidn epidemiol6gica en materia de sanidad animal sigue un proceso
formal establecido por la OIE y aprobado por los Paises Miembros de la OIE.

La transmision de secuencias gendmicas de patdgenos en la plataforma debera seguir un proceso similar que incluye
el desarrollo de un procedimiento operativo estandar que implique la aprobacion para cargar y difundir secuencias
por parte del Delegado de la OIE (o del punto focal). Ademas, la aprobacién debera especificar el nivel de difusion
de los datos de secuencia (por ejemplo, libre acceso, restriccion para algunos socios seleccionados o bloqueo
completo).

El diagrama en el Apéndice VI muestra la propuesta para vincular, presentar y aprobar la inclusion de una secuencia
en la plataforma. Existen cuatro posibles participantes en el proceso: (i) el Delegado de la OIE (o el punto focal),
(i) el laboratorio de referencia nacional que lleva a cabo el diagndstico inicial, (iii) el centro de referencia de la OIE,
y (iv) el personal de la OIE responsable de gestionar la plataforma. Al Delegado de la OIE (o punto focal) le
corresponde la decisién final de divulgar la secuencia. EI diagrama esquematico muestra el proceso de presentacién
de una secuencia en la plataforma. Es importante reiterar que el envio de la secuencia sélo es posible una vez que el
delegado haya confirmado la enfermedad de declaracién obligatoria (ya sea notificacién inmediata, informe
semestral o informe anual sobre la fauna silvestre).

El grupo todavia no ha considerado la presentacion de secuencias de patdgenos relacionadas con informes
semestrales o anuales de la fauna silvestre, tema que estudiara en el futuro.

7. Proponer estrategias para iniciar y mantener el intercambio de datos, lo que exige promover el
compromiso activo de los centros de referencia de la OIE

Los datos de secuencias de patdgenos, parciales o con informacion de la secuencia completa del genoma, ofrecen
oportunidades de diagnéstico sin precedentes tal y como se consigna en el Capitulo 1.1.7. Normas aplicables a la
secuenciacién de alto rendimiento, la bioinformatica y la genémica computacional del Manual Terrestre, adoptado
por la Asamblea Mundial de Delegados en mayo de 2016. El grupo recomend6 que la estrategia que fomente el
intercambio de datos debera demostrar a los proveedores de secuencia el valor afiadido y los beneficios mutuos de
tal intercambio. Por ejemplo, la plataforma debera:

 brindar al proveedor de datos informacién minima sobre los datos, por ejemplo, la tipificacién del patégeno;
« ofrecer un panorama general del contexto epidemioldgico y de su historia asociada;

« permitir que los reactivos de diagndstico se modifiquen para identificar variantes de patdgenos emergentes;
» mejorar la capacidad de rastrear brotes de enfermedad,;

+ posibilitar el desarrollo de mejores estrategias nacionales e internacionales para el diagndstico, control y
prevencion de enfermedad;

» ofrecer un acceso avanzado a datos de secuencia de patégenos que no se encuentran disponibles al pablico.

Aln mas, el intercambio de datos permitira el control de enfermedades animales y contribuird al concepto de bien
publico internacional como lo estipulan los Objetivos de Desarrollo Sostenible de las Naciones Unidas.

El grupo reconoce las preocupaciones en torno al intercambio de datos, como es el caso de los derechos de propiedad
intelectual, la propiedad de los datos y la publicacién. EI grupo recomienda que todos los datos se presenten y utilicen
de conformidad con los principios del Protocolo de Nagoya relativos al “Acceso a los recursos genéticos y
participacion justa y equitativa en los beneficios que se derivan de su utilizacién” del Convenio sobre la Diversidad
Biol6gica y en cumplimiento con las normas y précticas cientificas comunes.

Con el fin de impulsar la participacion activa en la plataforma, el grupo recomienda que los informes (anuales o
semestrales a la OIE) incluyan disposiciones para que los Paises Miembros suministren datos de secuencias de
patégenos especificos. Esto incluird la valorizacion de toda contribucion a los informes sobre la tendencia de las
enfermedades en el mundo, andlisis exhaustivos de centros de referencia y todo descubrimiento reciente.
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Identificar herramientas de analisis que se integraran en la plataforma

El Dr. Paolo Tizzani, veterinario epidemidlogo del Departamento de informacidn y analisis de la sanidad animal, se
uni6 al grupo para esta parte del encuentro.

La plataforma debera disponer de funciones relativamente sencillas y de herramientas analiticas que faciliten el
tratamiento posterior de los datos y mejoren la experiencia del usuario. En particular, el grupo recomienda las
siguientes disposiciones.

8.1. Funciones obligatorias

+ la “verificacion de la identidad” inicial de la secuencia presentada. Esta herramienta evitara errores en la
presentacion de secuencias de patdgenos (por ejemplo, que el usuario cargue el fichero equivocado o
secuencias falsas);

» los resultados de la verificacién de identidad antes descritos deberan comunicarse al usuario que tendra
la opcidn de corregir los errores. El informe del sistema sobre el error o los problemas de identificacion
sera de gran importancia cuando los usuarios carguen lotes de secuencias;

« los usuarios deberan tener la posibilidad de anular el control de identidad. Ocasionalmente, pueden existir
casos en los que la secuencia genética de un patégeno especifico difiera sustancialmente de los
conocimientos que se tenian en el momento de la presentacion. Esta secuencia deberé enviarse pese a los
fallos de verificacidn de la identidad. Los niveles de autorizacion necesarios para cancelar los requisitos
del sistema han de evaluarse cuidadosamente.

8.2. Funciones recomendadas
» Herramienta filogenética

La plataforma debera contar con un nimero representativo de secuencias de patdégenos pertinentes para
cada agente patogeno especifico (“secuencias de referencia”). Dichas secuencias probablemente podran
representar, aunque no exclusivamente, las “cepas de referencia” existente para cada patégeno. Esta
herramienta creara automaticamente un arbol filogenético donde se comparan las secuencias presentadas
con las de referencia para el patdgeno en cuestion. Igualmente, deberan estudiarse otras herramientas
epidemiolégicas moleculares.

» El grupo sugirié que los grupos ad hoc, nuevos o existentes, revisen dichas secuencias de referencia de
manera similar al examen que se hace de las pruebas de diagnéstico y vacunas en los capitulos especificos
de enfermedad del Manual Terrestre.

» Configuracion geogréfica de las secuencias presentadas

Cada secuencia presentada se vincula con un evento especifico notificado. Por lo tanto, debera ser posible
visualizar la distribucion geografica y temporal de secuencias similares.

Identificar posibles modelos de enfermedades para efectuar pruebas piloto del sistema

De acuerdo a lo mencionado, el grupo recomendd el desarrollo de la plataforma en dos etapas. La primera debera
concentrarse en un pequefio nimero de enfermedades (3—4). Debido a la diversidad de la estructura genética de cada
patégeno (por ejemplo, virus con genomas segmentados 0 no), y a las caracteristicas inherentes de las distintas
enfermedades, la plataforma necesitara incluir las caracteristicas “especificas del patogeno”.

El grupo recomend6 que para acelerar la etapa inicial del proyecto se recurra a la pericia y a la labor actual del centro
colaborador de la OIE para la gendmica de virus y bioinformética (MRC-University of Glasgow, Centre for Virus
Research, Escocia, Reino Unido), el laboratorio de referencia para la influenza aviar y la enfermedad de Newcastle
(Istituto Zooprofilattico Sperimentale delle Venezie, Padova, Italia), los laboratorios de referencia de la OIE para la
influenza aviar y la enfermedad de la lengua azul (Australian Animal Health Laboratory, Geelong, Australia) y el
laboratorio de referencia de la OIE para la rabia (Animal and Plant Health Agency, Weybridge, Reino Unido), al
igual que a otros centros de referencia de la OIE si fuera necesario. Por lo tanto, el grupo aconsejé centrarse
inicialmente en las siguientes enfermedades: influenza aviar, lengua azul y rabia e insté a que se tuviera en cuenta
la peste de los pequefios rumiantes como un posible modelo adicional de enfermedad. Estas enfermedades tienen la
ventaja adicional de ser causadas por virus con una estructura gendmica distinta y una distribucién geografica
mundial.
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10. Fijar las préximas etapas para laimplementacion de la plataforma de la OIE

11.

El grupo determind las etapas necesarias para avanzar en el desarrollo de la plataforma, centrandose en la elaboracion
de una version preliminar, o beta, del sistema a partir de los modelos de enfermedad propuestos en el punto 6 del
mandato.

El grupo, al tanto del organigrama para el desarrollo de WAHIS+, propuso desarrollar la versién beta del sistema en
paralelo con la Etapa 1 del proyecto WAHIS+. Esta fase piloto debera completarse cuando se inicie la Etapa 2 del
proyecto WAHIS+. Los recursos humanos y el presupuesto requerido para la implementacion se definiran en funcion
de la renovacion total del sistema o de la adaptacién del programa existente.

La plataforma y el proyecto WAHIS+ deberan desarrollarse en estrecha coordinacion.
Calendario y presupuesto

11.1.Calendario

El proyecto de calendario de la fase piloto figura en el Apéndice V. El calendario final lo finalizara el analista
designado.

La plataforma deberd integrarse con WAHIS+. Con fines operativos, deberd disefiarse para contar con dos
componentes: un componente gestién de datos y notificacion (arquitectura basica) y otro de andlisis de la
secuencia (componente bioinformatico).

La lista de los objetivos principales en el proyecto de calendario figura en el Apéndice V:

» Designacion del analista (inicio)

« Arquitectura basica de la plataforma disefiada y acordada junto con los programadores de WAHIS+, con
el fin de garantizar la interoperabilidad de los dos sistemas (plazo: 3 meses)

« Implementacion de la arquitectura basica planeada (plazo: 12 meses)

» Determinaciéon del componente bioinformatico de comdn acuerdo entre los programadores de la
arquitectura basica y los bioinformaticos (el grupo recomienda una arquitectura plug-in) (plazo: 6 meses)

 Integracién del componente bioinformatico con la arquitectura basica (plazo: 12 meses)

» Desarrollo de médulos para las enfermedades especificas con el apoyo de expertos de la OIE (plazo: 18
meses)

» Desarrollo de un médulo (interfaz grafica del usuario) para permitir un acceso en linea (plazo: 12 meses)

« Implementacion de un sistema de informacion al usuario (plazo: 12 meses)

11.2. Presupuesto para la etapa piloto

El grupo recomend6 que los programadores de la plataforma deberian tener acceso a la arquitectura basica de
WAMHIS+ con el fin de adoptar una tecnologia compatible, lo que garantizara la interoperabilidad y asegurara
que los dos sistemas intercambien y puedan consultar la misma informacion. Ademas, las herramientas
bioinformaticas existentes deberan adaptarse en funcion de la plataforma, cuando esto sea posible.

El presupuesto para la fase piloto incluye los siguientes puntos (entre paréntesis el plazo estimado para la
finalizacién de las tareas asignadas):

 un jefe de proyecto por 18 meses (ya designado);
« unanalista (12 meses);

* reuniéon con un pequefio “grupo técnico (jefe del proyecto, analista y expertos) para desarrollar las
caracteristicas especificas del sistema;

« Al'menos uningeniero informatico y un administrador del sistema a medio tiempo (0.5) durante 18 meses;
 al menos un bioinformatico (18 meses);

+ al menos un “grupo de reflexion” ad hoc para debatir el desarrollo de los médulos para las enfermedades
seleccionadas;
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« al menos un asesor independiente para revisar y presupuestar todo el proyecto incluyendo las etapas
posteriores a la versién beta (3 meses);

 gastos de viaje;
 otros gastos (hardware, software, computacion en la nube, etc.).
El presupuesto estimado es de aproximadamente 500 000 euros, sin contar el jefe de proyecto, a partir de una

media de los costos. El analista podra ayudar a establecer un presupuesto mas exacto y los distintos calendarios
para el desarrollo de toda la plataforma.

12. Otras consideraciones

13.

14.

Se debera prestar una atencion particular a la revision periédica del Capitulo 1.1.7 Normas aplicables a la
secuenciacion de alto rendimiento, la bioinformatica y la genémica computacional del Manual Terrestre,
habida cuenta de los rapidos progresos en las tecnologias gendmicas y la evolucién de las normas en la materia.
Ademas, los procesos bioinformaticos requeriran una validacion o acreditacion.

Los capitulos especificos de enfermedad del Manual Terrestre de la OIE necesitan incorporar los métodos y
las recomendaciones que surjan del uso de las tecnologias de secuenciacion para fines de diagnostico.

En el futuro, se pueden introducir otras tecnologias que no estén basadas en la secuenciacién genémica per se
(por ejemplo, la espectrometria de masa).

El grupo evoco la posibilidad de que los centros de referencia de la OIE puedan facilitar la adopcién de una
secuenciacion especifica y enfoques bioinformaticos para determinados patégenos.

La plataforma puede ser utilizada para la movilizacién de recursos y el desarrollo de capacidades en los paises
en desarrollo. Una promocién a nivel nacional que vaya mas alla de las autoridades agricolas, por ejemplo, los
ministerios de finanzas, ciencias y tecnologias y otras partes interesadas, podria ser una ventaja para el control
de las enfermedades animales.

Otros asuntos
Ninguno.
Finalizacién y adopcién del proyecto de informe

El grupo finaliz6 y adopt6 el proyecto de informe.

.../Apéndices
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Apéndice |

GRUPO AD HOC SOBRE SECUENCIACION DE ALTO RENDIMIENTO,
BIOINFORMATICA Y GENOMICA COMPUTACIONAL (SAR-BGC)
Paris, 27-29 de junio de 2017

Contexto

En 2012, un grupo ad hoc de reflexion se reunid en la sede de la OIE con el fin de identificar las oportunidades y los
desafios que representan las nuevas tecnologias de secuenciacion en el diagnostico, la vigilancia y el control de las
enfermedades animales de la lista de la OIE.

En 2013, el primer Grupo ad hoc sobre secuenciacion de alto rendimiento, bioinformatica y genémica computacional
acordo tratar tareas especificas como la preparacion de las normas en este campo y el programa de una plataforma
electrénica destinada a la colecta de datos de secuencia de patdgenos que son de declaracién obligatoria para los Paises
Miembros. Hasta la fecha, los resultados de su labor incluyen (i) un nuevo capitulo del OIE Manual de Pruebas de
Diagnoéstico y Vacunas para los Animales Terrestres de la OIE sobre las normas para la secuenciacion de alto rendimiento,
bioinformética y gendmica computacional, (ii) un eshozo de especificaciones técnicas de la plataforma electrénica de la
OIE, y (iii) un sitio web con wireframe de la plataforma para visualizar las principales funciones y posibles desarrollos.

La reunion del grupo ad hoc en junio de 2017 debatira tres temas principales, en particular: i) los metadatos especificos
y datos de secuencia que se almacenaran en la plataforma electronica de la OIE, (ii) la gobernanza de los datos de
secuencia, y (iii) los medios para promover una cultura de intercambio de secuencia de datos entre los centros de referencia
de la OIE.

Mandato

1. Definir el conjunto minimo de metadatos y las normas de calidad requeridas que se adjuntaran a las secuencias.
2. ldentificar posibles modelos de enfermedades para efectuar pruebas piloto del sistema.

3.  Definir el flujo de informacidn para la transmisién y la difusion de las secuencias desde el futuro sistema WAHIS+,
incluyendo las etapas de autenticacion, autorizacién y descripcion de la gobernanza de los datos de secuencia.

4.  Proponer estrategias para iniciar y mantener el intercambio de datos, lo que exige promover el compromiso activo
de los centros de referencia de la OIE.

5. ldentificar herramientas de analisis que se integraran en la plataforma.

6. Fijar las proximas etapas para la implementacion de la plataforma.

Orden del dia

Apertura

Designacion del presidente y el relator
Adopcion del orden del dia

Andlisis del mandato

Otros asuntos

I

Adopcion del informe
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Apéndice |1

GRUPO AD HOC SOBRE SECUENCIACION DE ALTO RENDIMIENTO,
BIOINFORMATICA Y GENOMICA COMPUTACIONAL (SAR-BGC)

MIEMBROS

Paris, 27-29 de junio de 2017

Lista participantes

Prof. Massimo Palmarini
Director, Centre for Virus Research
MRC - University of Glasgow

OIE Collaborating Centre for Viral
Genomics and Bioinformatics

464 Bearsden Road, Glasgow G61
1QH, Scotland

REINO UNIDO
massimo.palmarini@glasgow.ac.uk

Dr. Vish Nene

Director, Animal and Human Health
Program, co-Leader (ILVAC),
International Livestock Research
Institute (ILRI)

Old Naivasha Road, P. O. Bo 30709,
Nairobi 00100

KENIA

v.nene@cgiar.org

Prof. Gary Van Domselaar

Chief Bioinformatics, National
Microbiology Laboratory, Public Health
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Apéndice 111

Esquema de metadatos para los datos de secuencia

Entradas validas

Descripcion

Obligatorio
Replicable*

1 SourceLab Laboratorio S N |dentificador del laboratorio de la OIE

Identificador Unico para la muestra
2 SourcelD Identificador unico del laboratorio ' S N biologica de la base de datos del
laboratorio de origen

Fuente de la muestra — clinica,

3 SampleSource medioambiental, etc. S N
4 SampleType Muestra o cultivo principal S
SampleHistory | Historial
6  OlEDisease CniermedaddelaOIE (especies, o\ poforanciaalos Codigos dela OIE
subtipo)
Seleccion de una lista predefinida de
7 Taxon Identificador taxonémico S N las especies que se deben dEﬂ.mr para
todas las enfermedades de la lista de la
OlE
8 Strain Cepa / Tipo N N ID de cepa especifica a un organismo
9 SubStrain Subtipo / Clado N N ID de .subcepa especifica a un
organismo
10 SeqDesc Descripcion general del material = S N Texto libre
11 SeqType Genoma parcial 0 completo
Tres banderas indicadoras de
nivel:
- Cumple con las normas de
. o . Bandera si la secuencia cumple con las la OIE
12 SeqQuality Evaluacion de calidad s N recomendaciones de control de calidad | -  Cumple sustancialmente
con las normas de la OIE
No cumple con las normas
dela OIE
13 SeqContam Verificacion de la contaminacién = S N Etiqueta para mostrar la verificacion
Identificador de la OIE para las
14 SeqHost Hospedador N N especies de las que se colectado la
muestra
15 SegDate Fecha de colecta S N Fecha de colecta de la muestra
Método o plataforma utilizada
SeqMethod para generar la secuencia s N
. Método de preparacion de la
SeqLibrary bibilioteca NN
Vinculo/s con la informacién de la Permite listar multioles
16 SeqRef Secuencia N S secuencia (por ejemplo, banco de . P
referencias
genes)
. Referencias pertinentes que describan | Permite listar multiples
17 Reference Literatura N S la secuencia referencias
. Identificador digital de objeto (DOI)
17,1 | ReferenceDOI Literatura N N para referencia
17,2 | ReferenceURL | Literatura N N URL para referencia

* Replicable: el campo acepta mas de una entrada
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Apéndice IV

Propuesta de proyecto para el vinculo, la presentacion y la aprobacion para la difusién
de una secuencia en la plataforma gendmica de la OIE

Completar IN y
DELEGADO O Crear una seleccionar el Vistardol ¢Validacién de la
PUNTO FOCAL DE identificacién  —p» laboratorio nacional de - p» Envio de la IN s difusién de la
LA OIE inmediata (IN) referencia que realizé 1 secuencia?
el diagnéstico
Si No
Ver el nimero de ¢El laboratorio Enlace de la
identificacién (ID) — tiene capacidades —Si-- secuencia con la IN
delaIN de secuenciaciéon? correspondiente
LABORATORIO NACIONAL DE :
REFERENCIA
QUE REALIZO EL DIAGNOSTICO
Enlace de la
secuencia con la —
No- correspondiente Il
CENTRO DE Ver el ID de la Enlace de la dela
REFERENCIA DE LA identificacion - con la corresp . jaala |
OIE inmediata (IN) plataforma de la OIE
Cectsncin Difusién: dominio
almacenada en el sl Y ACCES0
archivo de la restringido
z —— - plataforma de la OIE
Primera Difusi6n al dominio
PERSONAL DE LA OIE verificacien = ™ Validacion  — T plico [
E-mail enviado al Privado
Delegado o al punto
focal de la OIE

Y
Negro: proceso establecido Finalizacion Muestra el inicio o la finalizaciéon del ~ — conecta acciones establecidas
0 inicio proceso
—
= =P Conecta acciones establecidas e implica la
Naranja: proceso propuesto Proceso Presenta una accion del proceso P

Indica una decisidn den el proceso

presencia de acciones adicionales en el interin

Conecta aciones propuestas
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Apéndice V

Calendario de la fase piloto
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