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LA	BIODIVERSITA’	
	
E’	la	ricchezza	e	varietà	delle	forme	di	vita	
e	degli	ecosistemi	del	nostro	pianeta.	
Dato	che	ogni	organismo	vivente	è	dotato	
di	 un	 corredo	 geneEco	 specifico	 sia	 della	
specie	che	dell’individuo	ne	discende	che	
l’approccio	 molecolare,	 basato	 sulla	
caraIerizzazione	 del	 materiale	 geneEco	
(e.g.	 sequenziamento	 del	 DNA)	 è	 uno	
strumento	 potente	 e	 oggeNvo	 per	
determinare	 la	 varietà	 e	 l’abbondanza	
relaEva	delle	specie	che	popolano	un	dato	
ambiente.	
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LA	BIODIVERSITA’	MOLECOLARE	
	
L’approccio	 molecolare	 per	 lo	 studio	 della	 Biodiversità	 offre	 una	
serie	 di	 vantaggi	 rispeIo	 alle	 metodologie	 tradizionali,	 che	
comunque	vanno	preservate.		

Specie	cripEche	 Fasi	di	sviluppo	 Biodiversità	microbica	
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SEQUENZIAMENTO	MASSIVO	DI	SECONDA	E	
TERZA	GENERAZIONE	

Volume	dei		
daI	prodoL	

Costo	/	bp		
(ora	30	cent	/	Mb)	

NovaSeq	
>6	P	bp,		
>6	G	reads	
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APPROCCI	MOLECOLARI	PER	L’ANALISI	
DELLA	BIODIVERSITA’	

1	 2	

DNA	metabarcoding		

3	

Metagenomica	shotgun	

DNA	barcoding		

4	

Metagenomica	funzionale	
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Il Centro Tematico Biomolecolare di LifeWatch-Italia presso l’IBIOM-CNR di Bari, include anche il 
Laboratorio di Biodiversità Molecolare (MoBiLab) che mette a disposizione una infrastruttura 
avanzata per la produzione e l’analisi dei dati di interesse per studi di Biodiversità. ︎

1.   Protocolli Meta-barcoding e shotgun basati su 
tecnologie di high-throughput sequencing 
(HTS); ︎

2.   Strument i per ana l i s i moleco lar i e 
bioinformatiche di organismi procariotici ed 
eucariotici e loro comunità; ︎

3.   Strument i per ana l i s i moleco lar i e 
bioinformatiche dei genomi procariotici ed 
eucariotici e della loro espressione. ︎
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BIOINFORMATICA	PER	LO	STUDIO	DELLE	
BIODIVERSITA’	MOLECOLARE	

A	Galaxy	Suite	for	Applied	
targeted	metagenomics	

MetaShot	
Workflow	 for	 taxon	 classificaIon	 of	 host-
associated	 microbiome	 from	 shotgun	
metagenomic	data	

L’analisi	 dei	 daE	 richiede	 l’applicazione	 di	 strumenE	bioinformaEci	 avanzaE,	
interconnessi	 a	 una	 serie	 di	 Banche	 DaE	 internazionali,	 e	 la	 disponibilità	 di	
infrastruIure	ICT	adeguate	sia	in	termini	di	potenza	di	calcolo	che	di	capacità	
di	stoirage	(es.	RECAS,	CINECA,	etc.).	
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ELIXIR	-	INFRASTRUTTURA	EUROPEA	PER	I	DATI	
BIOLOGICI	
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BIOINFORMATICA	–	FAIR	“GOOD	PRACTICE”	
STANDARDS	PER	I	DATI	E	GLI	STRUMENTI	DI	ANALISI	

•  Data	 Quality	 Management	
(DQM)	

•  Data	 and	 Tools	 long-term	
preservaIon	(LTP)	

•  A u t h e n I c a I o n 	 a n d	
AuthorizaIon	 Infrastructure	
(AAI)	

•  ….	
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