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Centro Tecnológico dedicado a la prestación de servicios analíticos, investigación y asistencia técnica para las

industrias de alimentos, de ambiente e hidrocarburos y de agroquímicos.

Presencia en todas las
ECONOMÍAS REGIONALES

+120 PERSONAS
en el equipo de trabajo

+20 DISCIPLINAS
profesionales en el 
equipo de trabajo

51 SOCIOS
empresas, provincias de RN y 

NQN, INTA

Centro reconocido por el 
CONICET

11 MEMBRESÍAS
en asociaciones nacionales e 

internacionales

¿Qué es el CIATI?



+300 HORAS
de capacitación 

brindadas por año

+ 3.000 MUESTRAS
analizadas por mes

+700 CLIENTES
activos

+2.5 MILLONES
de resultados generados por año

56 MÉTODOS ANALÍTICOS 
acreditados en ISO 17025 (ENAC)

4,5 DÍAS/MUESTRA
es el tiempo de respuesta
promedio del último año

+500 TIPOS DE MUESTRAS 
Incluidas en el alcance de los métodos acreditados

en ISO 17025

Indicadores de actividad



FRUTAS Y HORTALIZAS FRESCAS Y PROCESADAS
Productos frescos I Pulpas y jugos
Deshidratados y conservas I Aromas
Aceites esenciales I Cáscaras

INSUMOS Y ADHITIVOS ALIMENTARIOS
Uso agrícola, industrial, enológico
Esencias I Colorantes
Edulcorantes

VINOS Y OTRAS BEBIDAS ALCOHÓLICAS
Vino I Sidra
Licores I Cervezas

ALIMENTOS PROCESADOS
Alimentos listos para consumo I Golosinas
Chocolates Polvos I Formulados para bebé

PIENSOS
Mascotas I Pecuarios

CARNES Y PRODUCTOS DE LA PESCA
Bovino I Ovino I Equino I Porcino
Aves I Pescados

CEREALES Y OLEGINOSAS
Granos I Harinas I Aceites
Subproductos

TÉ Y YERBA
Otras hierbas I Infusiones

LÁCTEOS
Leches I Quesos
Productos y subproductos

OTROS
Aguas I Superficies

Matrices de trabajo (Alimentos)



Tafí Viejo (Tucumán)

Oberá (Misiones) Mendoza



Villa Regina (Río Negro)



Cromatografía



Química de los alimentos



Centenario (Neuquén)







Microbiología de los alimentos



Microbiología de los alimentos



Ambiente e Hidrocarburos





¿Dónde estamos parados hoy?

Análisis microbiológico de alimentos



Microbiología tradicional



Microbiología tradicional





Microbiología no-tradicional (rápida)





Se supone que gran parte de los microorganismos presente en el planeta, todavía 
no han podido ser cultivados por las técnicas habitualmente empleadas en los 

laboratorios de microbiología.

https://microbioblog.es/la-materia-oscura-del-universo





La microbiota es la colección de organismos microbianos dentro de una comunidad,
típicamente utilizada en referencia a un huésped animal. Se refiere a la taxonomía (nombre)
de los microorganismos presentes. La más común es la microbiota digestiva.

El microbioma es la colección de microorganismos y sus genes, que viven en un entorno
particular. Se refiere a las bacterias y sus genes. El microbioma contiene tanto la microbiota,
su «teatro de actividad» como las condiciones ambientales circundantes.

Finalmente, la metagenómica es la ciencia relacionada con los estudios de los genomas
combinados de una comunidad de microorganismos, el metagenoma.



-Emplea fragmentos de ADN de hasta 900 pb de longitud y los secuencia uno a la vez para luego

ensamblarlos y formar secuencias más largas.

-Etapa de clonado de fragmentos.

-Altos costos.

-Poco eficiente para secuenciar genomas enteros grandes.

-Bajo rendimiento.

-Elevado tempo de análisis.

Secuenciación por el método de Sanger (1ra generación):

-DATO: Secuenciar un genoma humano con Sanger  demoró 10 
años, implicó una inversión de 3.000 millones de dólares y 3000 

científicos.



-Conjunto de técnicas de alto rendimiento que permiten secuenciar millones de secuencias de

ADN de forma masiva y en paralelo.

-Permite secuenciar grandes cantidades de ADN (en pb).

-Mayor velocidad de secuenciación.

-Disminución de costos.

-Genera una gran cantidad de información.

-Demanda la aplicación de la bioinformática en el diagnóstico.

-DATO: Secuenciar un genoma humano con estas 
tecnologías demora 1 día, una inversión de menos de 1000 

dólares y 1 técnico de laboratorio.

Secuenciación masiva (2da y 3ra generación)
High-Throughput Sequencing (HTS)



*) Permiten estudiar los microorganismos presentes en una muestra (MICROBIOTA) a través de
su material genético (METAGENOMA) sin necesidad de hacer cultivo.

*) Existe plataformas de HTS que emplean diversas técnicas de secuenciación (síntesis, liberación
de protones, secuenciación de moléculas individuales, nanoporos, etc).

*) En común comparten lo siguiente:
-Reacciones paralelas

-Microescala

-Velocidad de secuenciación

-Bajo costo

-Simplicidad



MiSeqGS Junior 454Ion GeneStudio S5 Prime

Secuenciadores de 2da 
generación

Secuenciadores de 3ra 
generación





Ricciardi y col, 2022



https://www.genome.gov/about-genomics/fact-sheets/DNA-Sequencing-Costs-Data

Secuenciación Sanger Secuenciación Masiva de Lectura en Paralelo

Secuenciación Masiva de Molécula única





*) Secuenciación dirigida de amplicones (secuenciación 16s).

*) Secuenciación aleatoria (metagenómica shotgun).

*) Secuenciación de genomas completos (WGS).

Herramientas genómicas para el análisis de microbiota 



También conocido como Metabarcoding o Secuenciación 16S/18S (o ITS)

Secuenciación dirigida

-Secuenciación de amplicones dirigidos (gen de la subunidad ribosomal 16S ARNr (bacterias y
Archaeas), 18S ARNr (eucariotas), y regiones del espaciador ribosomal (ITS) para hongos).

-En bacterias, el tamaño del gen 16S es de aprox. 1.540 pb (dependiendo de la especie
bacteriana) y posee 9 regiones hipervariables (específicas de cada género y especie).

-Información sobre género, especie y abundancia relativa
de cada MO presente en la muestra (alimento y/o ambiente).

-No requiere de cultivo previo.



Secuenciación aleatoria

También conocido como Metagenómica Shotgun

-Secuenciación de todo el ADN previamente fragmentado de manera aleatoria.

-Se obtiene información a nivel de cepa, genes de resistencia a antimicrobianos, factores de
virulencia, funcionalidad y abundancia relativa de cada MO presente en la muestra (alimento
y/o ambiente).

-Análisis bioinformáticos más complejos.

-Mayor costo que la secuenciación dirigida.

-No requiere de cultivo previo.



https://sourceforge.net/

https://github.com/

Programas informáticos en código abierto



Plataformas web con genomas depositados (curados y crudos)

https://enterobase.warwick.ac.uk/



https://pathogen.watch/



https://microreact.org/



Repositorio de genomas procariotas
curados y anotados

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/refseq/



https://www.imngs.org/ https://www.mg-rast.org/

www.ebi.ac.uk/metagenomics/



Resultados











Aparición de Calothrix: Formador de biofilms…Listeria podría sumarse a ese biofilm?

Fuente: Maria Sanz (Betelgeux)





Utiliza el gen 16S para identificar el género y la especie los MO 
presentes en una muestra.



Bacterias presentes en muestras 
deterioradas (n=9)

Interpretación 
del microbiólogo



Bacterias presentes en muestras ambientales 
(n=11)

Meiothermus spp.

-) Correlación entre los puntos S30 (baño de agua
caliente), S19 (mesada de trabajo), S4 (desagüe) y
muestras deterioradas.

-) Mo termófilo

-) Formador de biofilms

-) Resistente a ciertos sanitizantes







-Recuento de BAL: 10 6 UFC/ml
-Recuento de BAA: 10 5 UFC/ml

-Identificación de una colonia

No se cumplieron los postulados 
de Koch!!

Control     Inoculado c/Lp



Muestra 2 Muestra 1

Se  cumplieron los 
postulados de 

Koch!!

Inoculado con jugo deteriorado



Muestra 1 Muestra 2
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Envasadora de queso

Silo pulmón 1

Cañería de agua

Cañería de agua Silo pulmón 1

Zona crema Secador queso

Envasadora queso

Mezcladora

Muestras con mayor DIVERSIDAD microbiológica

Zona crema

Cañería de agua

Queso mozzarella

Secador queso
Silo pulmón 1

Muestras con mayor ABUNDANCIA microbiológica





*) Consorcio metaSUB.

*) Muestras de máquinas expendedoras
de tickets, asientos, mesas, barandas en
estaciones de metro, colectivo, etc.

*) Primer catálogo mundial del
ecosistema microbiano urbano.

*) Potenciales aplicaciones forenses y de
salud pública.

*) Visión de la carga de los
microorganismos RAM en las ciudades.



“Crear una base de datos de los 

microorganismos que habitan los 
espacios públicos a nivel mundial.”





https://pangeabio.io/staticd/metasub-map-all-public-html/index.html





http://www.foodmicrobionet.org/



-Permite determinar la secuencia completa de ADN de una cepa previamente aislada.

-Posee un nivel de resolución genética mayor que el PFGE para discriminar cepas.

-Se obtiene información a nivel de cepa, serotipo, genes de resistencia a antimicrobianos, y
factores de virulencia sin necesidad de técnicas específicas adicionales.

-Estudios de brotes de ETA. Análisis de fuente de contaminación.

-Diferenciación de cepas persistentes y transientes.

-Análisis de calidad de cepas utilizadas como iniciadores.

Secuenciación de genomas completos (WGS)



Epidemiología molecular

Electroforesis en gel de campo pulsado (PFGE)

Epidemiología genómica

Secuenciación de genoma completo (WGS)





Red de lab que recogen y comparten secuencias 
de WGA de patógenos. Iniciativa de la FDA





*) Año 2019: En Suiza, se celebró con el objetivo de compartir experiencias en torno a la
implementación de WGS.

*) Participaron 19 empresas.

*) El 84.21% (n=16) de las compañías informan que ya han usado WGS.

*) El 89.47% la utilizaron para seguimiento de patógenos, el 15.79% para caracterización de
cepas probióticas (perfil de RAM), y el 5.26% para análisis de deterioro.















https://www.dropbox.com/sh/cmbceqaieswltvp/AACOaBNL6roeO8EjJVb8Sl02a?dl=0

16/17 muestras 
de producto 
positivas

Más de 10 muestras 
ambientales positivas 

(Zonas 1 y 2)





-Brote de listeriosis invasiva 
-L. monocytogenes ST 8
-Alemania, Dinamarca, Francia
-Dinamarca-Oct 2015: 1er caso; Alemania-Mayo 2018: caso
-Salmón ahumado RTE. Origen Polonia 
-Identificado por WGS

-1360 hisopados ambientales: 8 + (0,59%)
-Recepción de materias primas: Elevador de tarimas, piso
-Área de maduración: rejilla de aguas negras
-Área de rebanado: cintas y rollos de líneas de pesaje
-Área de rebanado: rebanadora
-Área de fileteado: oficinas, departamento de fileteado. 



Ingredientes crudos

DATOS…

Producto terminado



Producto terminado

?

Posible fuente de contaminación

Perfil genómico 
de la cepa 

aislada

Comparación con 
otras cepas 

6

INFORMACIÓN…

Ingredientes crudos



Desagües positivos para Listeria spp y L. monocytogenes







MetagenómicaMetodologías actuales





Congreso Internacional de la Global Food Safety Iniciative (#GFSC2016)



La confianza del consumidor es difícil obtenerla, pero muy 
fácil perderla.. 















Equipo de trabajo del laboratorio de microbiología 



juano@ciati.com.ar


