
Cod	  do	  be'er…	  
Using	  Next	  Genera4on	  Sequencing	  to	  Improve	  Aquaculture	  	  
	  
Aquaculture	  is	  one	  of	  the	  world’s	  fastest	  growing	  food-‐producing	  sectors	  and	  accounts	  for	  half	  of	  the	  
world’s	  food	  fish	  (FAO,	  2015-‐2016	  ).	  Recent	  advances	  in	  next	  genera4on	  sequencing	  has	  led	  to	  the	  ability	  
to	  produce	  massive	  quan44es	  of	  sequencing	  data	  for	  non-‐model	  aquaculture	  species.	  Next	  genera4on	  
sequencing	  can	  be	  used	  to	  iden4fy	  and	  characterize	  genes	  of	  commercial	  interests,	  such	  as	  those	  
regarding	  growth	  rates,	  reproduc4on,	  development,	  and	  disease	  resistance	  (Cerda	  &	  Manchado,	  2013).	  
This	  informa4on	  can	  be	  used	  for	  be'er	  management	  and	  to	  sustainability	  op4mize	  produc4on	  (Cerda	  &	  
Macnado,	  2013).	  	  	  
	  
Less	  than	  9%	  of	  current	  farmed	  aquaculture	  species	  have	  been	  subjected	  to	  	  
gene4c	  Improvement	  programs	  (FAO,	  2015-‐2016).	  The	  lack	  of	  a	  reference	  
	  genome	  and	  scarcity	  of	  transcriptome	  informa4on	  has	  created	  challenges	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  
for	  whole	  genome	  sequencing.	  	  
	  
The	  state	  of	  the	  world’s	  aqua1c	  gene1c	  resources	  for	  food	  and	  agriculture	  	  
Conserva4on	  and	  sustainable	  use	  of	  aqua4c	  gene4c	  resources	  	  
Past,	  current,	  and	  planned	  exchange	  of	  aqua4c	  gene4c	  resources	  (FAO,	  2015-‐2016)	  	  
	  

	  

References	  
Cerda	  J	  &	  Manchado	  M.	  (2013).	  Advances	  in	  genomics	  for	  fla_ish	  aquaculture.	  Genes	  and	  Nutri-on,	  
8(1):	  5-‐17.	  	  
FAO.	  (2015-‐2016).	  Aquaculture	  topics	  and	  ac4vi4es.	  The	  State	  of	  the	  World’s	  Aqua4c	  Gene4c	  
Resources	  for	  Food	  and	  Agriculture.	  	  
Rasal	  KD,	  Nandanpawar	  PC,	  Swain	  P,	  Badhe	  MR,	  Sundaray	  JK,	  Jayansankar	  P.	  (2016).	  MicroRNA	  in	  
aquaculture	  fishes:	  a	  way	  forward	  with	  high	  throughput	  sequencing	  and	  a	  computa4onal	  approach.	  
Reviews	  in	  fish	  biology	  and	  fisheries.	  	  26(2):	  199-‐212.	  	  
Sundaray	  JK,	  Rasal	  KD,	  Chakrapani	  V,	  Swain	  P,	  Kuman	  D,	  Niawe	  AS,	  Nandi	  S,	  Jayasankar	  P.	  (2016)	  
Simple	  sequence	  repeats	  (SSRs)	  markers	  in	  fish	  genomic	  research	  and	  their	  accelera4on	  via	  next	  
genera4on	  sequencing	  and	  computa4onal	  approaches.	  Aquaculture	  Interna-onal	  24(4):1089-‐1102.	  	  
Zhang	  J,	  Jiang	  Y,	  Sun	  F,	  Zhang	  Y,	  Wang	  R,	  Li	  C,	  Liu	  S,	  Liu	  Z.	  2015.	  Chapter	  2:Genomic	  Resources	  for	  
Func4onal	  Genomics	  in	  Aquaculture	  species.	  Func-onal	  Genomics	  in	  Aquaculture�,	  First	  Edi4on.�	  �Edited	  
by	  Marco	  Saroglia	  and	  Zhanjiang	  (John)	  Liu. �	  
	  

Shiming	  from	  Sanger	  to	  Next	  Genera4on	  Sequencing	  
	   	   	   	   	   	   	   	   	  	  
	   	   	   	   	   	   	   	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  §De	  novo	  Genome	  Sequencing	  
	   	   	   	   	   	   	   	   	  §Gene4c	  Maps:	  iden4fica4on	  of	  
	   	   	   	   	   	   	   	   	  quan4ta4ve	  trait	  loci	  	  (Cerda	  and	  
	   	   	   	   	   	   	   	   	  Manchado,	  2013)	  
	   	   	   	   	   	   	   	   	  §Simple	  Sequence	  Repeat	  Markers	  or	  
	   	   	   	   	   	   	   	   	  microsatellites:	  reveal	  gene4c	  	  
	   	   	   	   	   	   	   	   	  variability,	  strain	  and	  species	  
	   	   	   	   	   	   	   	   	  iden4fica4on,	  and	  parentage	  
	   	   	   	   	   	   	   	   	  (Sundaray	  et.	  al,	  2016)	  	  

	  	  
	  	  
	  
§miRNAs	  in	  the	  genome	  by	  transcriptome	  analysis	  with	  processes	  
affec4ng	  development,	  metabolism,	  and	  disease	  (Rasal	  et.	  al,	  2016)	  
§Expressed	  Sequence	  Tag	  to	  study	  gene	  expression	  (Zhang	  et.	  al	  
2012)	  	  


