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» Desde hace tres décadas la Biologia esta experimentando
una transicion acelerada: Esta dejando de ser una ciencia
predominantemente descriptiva, a ser una disciplina
cuantitativa y explicativa.
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Hacla una
Nueva
Biologia

La Biologia Sintética se pudo desarrollar a partir de la Biologia de
Sistemas, la computacion, la biologia molecular, la ingenieria
genética y la gendmica.

La Biologia sintética se define como la sintesis de biomoléculas o
ingenieria de sistemas bioldgicos con funciones nuevas que no se
encuentran en la naturaleza. Se trata de una disciplina que posee
como objetivo el diseio de sistemas bioldgicos que no existen en la
naturaleza, que contribuiria a mejorar nuestra calidad de vida y
remediar los problemas medioambientales que han sido generados.




. Que significa “BIOLOGIA
SINTETICA”?

Leyes Fisicas + Propiedades Materiales= Puentes gue no colapsan.
Motores que convierten energia en movimiento mecanico.

La bacteria mas simple: Despliega una complejidad no
equiparable por nada hecho por los humanos...

Objetivo Central de la Biologia Sintética: Transformar lo bioldgico
en un sistema que pueda ser disenado al igual que disenamos
puentes y sistemas mecanicos.

Este enfoque proporcionara una mejor comprension del mundo
viviente.

Y nos permitira aprovechar el repertorio diverso biologico para
aplicaciones utiles y fascinantes.




Vision de la
Biologia Sintetica

El enfoque de la biologia
sintética sobre los
sistemas vivos:

Kit de partes bioldgicas
funcionales, con
posibilidad de ser
ensambladas en
circuitos...jQue nosotros
disenamos...!
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Consiruction of a genetic toggle
swiikch in Escherichia coli
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Construction of a genetic toggle
switch in Escherichia coli

Timothy 5. Gardner-+, Charles R. GCantor* & James J. Gollins™

Se propone que se pueden construir circuitos de regulacion
genética con practicamente cualquier propiedad deseada a
partir de redes de elementos reguladores simples. Estas
propiedades, que incluyen la multiestabilidad y las
oscilaciones, se han encontrado en circuitos de genes
especializados como el ‘“interruptor” del bacteriéfago
lambda y el oscilador circadiano de las cianobacterias. Sin
embargo, estos comportamientos no se han demostrado en
redes de componentes regulatorios no especializados. Aqui
presentamos la construccion de un interruptor de palanca
genético, una red reguladora de genes biestable sintética,
en Escherichia coli y proporcionamos una teoria simple que
predice las condiciones necesarias para la biestabilidad. La
palanca se construye a partir de dos promotores reprimibles
cualesquiera dispuestos en una red mutuamente inhibitoria.
Se cambia entre estados estables mediante induccion
guimica o térmica transitoria y exhibe un umbral de
conmutacion casi ideal. Como dispositivo practico, el
interruptor de palanca forma una unidad de memoria celular
direccionable sintética y tiene implicaciones para la
biotecnologia, la biocomputacion y la terapia génica.



¢, Como funciona el
INTERRUPTOR GENETICO?

Inducer 2

I Promoter 1 l
Repressor 2 ' ; Repressor 1 Reporter

= Promoter 2

Inducer 1

La biestabilidad de la palanca surge de la disposicion mutuamente inhibitoria de los
genes represores. En ausencia de inductores, son posibles dos estados estables:

El promotor P1 transcribe el represor R2 y
El promotor P2 transcribe el represor R1.

El cambio se logra mediante la introduccion transitoria de un inductor del represor
actualmente activo.

Si R2 activo, y se adiciona 12, entonces, P2 deja de ser reprimido, y se transcribe

R1 (lo que provoca que R2 ya no se transcriba): R1 Activo
iSE HA PRODUCIDO LA CONMUTACION!



APLICACIONES DEL
GENETIC TOGGLE SWITCH

El Genetic Toggle Switch se ha utilizado para una serie de aplicaciones.
Por ejemplo:

La construccion de un Reloj Genético Sintético
[Cell 2003; 113(5):597-607],

La Regulacion de la Expresion Génica en Mamiferos
[Nat Biotechnol. 2004; 22(7):867—70; Cell. 2007; 130(2):363—72],

El desarrollo de un Temporizador Genético Predecible
[Nat Biotechnol. 2009; 27(5):465-71.],

La formacion de Biopeliculas en Respuesta a Estimulos Disefados
[Proc Nat Acad Sci USA. 2004; 101(22):8414-419.].
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A synthetic oscillatory network
of transcriptional regulators

Michael B. Elowitz & Stanislas Leibler

Departments of Molecular Biology and Physics, Princeton Universty, Princeton,
New Jersey 08544, LTSA

Las redes de biomoléculas que interactuan llevan a cabo muchas
funciones esenciales en las células vivas, pero los "principios de
disefio" subyacentes al funcionamiento de tales redes intracelulares
siguen siendo poco conocidos, a pesar de los intensos esfuerzos que
incluyen el analisis cuantitativo de sistemas relativamente simples.
Aqui presentamos un enfoque complementario a este problema: el
disefio y construccion de una red sintética para implementar una
funcion particular. Usamos tres sistemas represores transcripcionales
gue no forman parte de ningun reloj biologico natural para construir
una red oscilante, denominada “repressilator”, en Escherichia coli.
La red induce periédicamente la sintesis de proteina verde
fluorescente como una lectura de su estado en células individuales.
Las oscilaciones resultantes, con periodos tipicos de horas, son mas
lentas que el ciclo de division celular, por lo que el estado del
oscilador debe transmitirse de generacion en generacion. Este reloj
artificial muestra un comportamiento ruidoso, posiblemente debido a
las fluctuaciones estocéasticas de sus componentes. Tal "disefio de
red racional” puede conducir tanto a la ingenieria de nuevos
comportamientos celulares como a una mejor comprension de las
redes naturales.




EL REPRESSILATOR

Otro circuito molecular, el repressilator, es un hito y una de las publicaciones
mas importantes en Biologia Sintética. Esta red oscilatoria mostré6 que era
posible disefar una red sintética que pudiera realizar una funcion.

En la red se muestra la primera proteina represora, Lacl de E. coli, inhibe la
transcripcion del segundo gen represor, tetR del transposén Tnl0 resistente a
tetraciclina, cuyo producto proteico a su vez inhibe la expresion de un tercer
gen, cl del fago lambda. Finalmente, la proteina CI inhibe la expresion de lacl,
completando el ciclo.

Basicamente consiste en una red de retroalimentacion negativa de tres
represores, que cuando se combinan con el gen de la proteina fluorescente
verde (GFP), hace que las células de la E. coli produzcan destellos de modo
periddico demostrando que las oscilaciones se pueden programar
genéticamente.

Consta de tres genes conectados en un bucle de realimentacion, de manera
gue cada gen reprime al siguiente gen en el bucle, y es reprimido por el gen
anterior. Ademas, la proteina fluorescente verde se utiliza como un reportero, y
la red funciona de la siguiente manera:



CIRCUITO SINTETICO
GENETICO OSCILANTE

Funciona de la siguiente manera ciclica:

El gen lacl de E. coli expresa la proteina Lacl que inhibe la
transcripcion del gen tetR.

El gen tetR expresa la proteina TetR que inhibe la transcripcién del
gen cl.

El gen cl expresa la proteina CI que inhibe la transcripcion del gen
lacl.

— (] |—' Lacl
cl I lacl




IMPORTANTE:

Un ciclo de retroalimentacion negativa de este tipo,
puede conducir a oscilaciones temporales en las
concentraciones de cada uno de sus componentes.

A cl Lacl TetR GFP

FIG: La red reguladora genética repressilator, en la que
cada proteina traducida por un gen reprime a la siguiente en
el ciclo.




Aplicaciones

Riglar, D.T., Richmond, D.L., Potvin-Trottier, L. et al. Bacterial variability
in the mammalian gut captured by a single-cell synthetic oscillator.
Nat Commun 10, 4665 (2019).

Perez-Carrasco R, Barnes CP, Schaerli Y, Isalan M, Briscoe J, Page KM.
Combining a Toggle Switch and a Repressilator within the AC-DC
Circuit Generates Distinct Dynamical Behaviors. Cell Syst. 2018 Apr
25;6(4):521-530.e3.

Garcia-Ojalvo J, Elowitz MB, Strogatz SH. Modeling a synthetic
multicellular clock: repressilators coupled by quorum sensing. Proc
Natl Acad Sci U S A. 2004 Jul 27;101(30):10955-60.



EDICION GENOMICA

21 Nucleasas Efectoras Tipo Activador de
Transcripcion (TALEN)

- Efectores Tipo Activadores de Transcripcion
(TALE)

- TECNOLOGIA CRISPR/CAS




¢ Qué es la tecnologia del CRISPR?

CRISPR se origina como un mecanismo inmunologico
gue utilizan las bacterias para defenderse contra la
iInfeccion por virus. Lo fascinante de CRISPR, es que las
bacterias se llevan un trozo de ADN del virus y lo
almacenan dentro de su genoma.

Entonces, cuando el virus infecta las bacterias de nuevo,
la bacteria es capaz de utilizar el trozo de ADN que robo
como una tactica de vigilancia. Una vez que coincide
con el ADN del virus, se desencadena una cascada de
edicion del ADN del virus para deshacerse de la
infeccion.



Antecedentes

Las secuencias repetidas (que luego se conocerian como CRISPR),
fueron identificadas por Francisco J. M. Mojica de la Universidad de
Alicante a principios de los anos 90 en una arquea Haloferax
mediterranei ('The Heroes of CRISPR," by Eric S. Lander, January 14,
2016 edition of Cell.)

Este hallazgo lo llevd a plantear la hipdtesis —correcta-, de que
CRISPR es un sistema inmunoldgico adaptativo.

Con frecuencia se hallan asociados con los genes cas, que codifican
para proteinas nucleasas relacionadas con los CRISPR.

El sistema CRISPR/Cas es un sistema inmune procaridtico que
confiere resistencia a agentes externos como plasmidos y fagos vy
provee una forma de inmunidad adquirida.

Los espaciadores de los CRISPR reconocen secuencias especificas y
guian a las nucleasas cas para cortar y degradar esos elementos
genicos exogenos de una manera analoga al ARNi en sistemas
eucarioticos.



https://www.broadinstitute.org/files/news/pdfs/PIIS0092867415017055.pdf

Accion de los CRISPR

Jennifer Doudna y Emmanuelle Charpentier habian estado
explorando de manera independiente a las proteinas asociadas a
CRISPR para aprender como las bacterias utilizan a los
espaciadores en sus sistemas inmunes.

Estos sistemas de defensa se basan en pequenos ARN para la
deteccion y el silenciamiento de secuencias especificas de los
acidos nucleicos extrafios.

Los sistemas CRISPR / Cas estan compuestos de
genes cas organizados en operones y arrays CRISPR
gue consisten en secuencias del genoma blancos

(Ilamados espaciadores) intercalados con repeticiones
idénticas.
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cas locus CRISPR array

Observamos el genoma de las bacterias en la parte inferior. El locus CRISPR
(etiquetado como un array de CRISPR) se identifica por las repeticiones de
ADN (diamantes negros), con el ADN del virus especifico (cajas
multicolores) espaciados entre estas repeticiones. A la derecha de este
locus CRISPR es el locus Cas, que consiste en enzimas importantes y las
proteinas que se ensamblan y facilitan la escision.



Biologia Sintetica y Diseno

Concebir una funcion bioldgica deseada,
Disefar un sistema bioldgico para realizar dicha funcion,

Construir el sistema, que se desempefia como se
predijo.

Sin embargo, la ingenieria bioldgica aun requiere de
mucho ensayo Yy error porque carecemos de metodos
eficaces para conectar "partes basicas" al interior de las
redes de orden superior (para que se comporten como
se ha previsto).

Para mejorar el rendimiento y sofisticacion de nuestros
disefios contamos con dos perspectivas generales:
“top-down” y “bottom-up”



“Top-Down”

Se distingue, principalmente, de la biotecnologia
tradicional, por el grado de complejidad de las
manipulaciones geneéticas.

En lugar de transferir genes simples, son redes de
genes enteros los que se manipulan y provocan la
"reprogramacion” de las células.

Constante aumento del conocimiento, sobre los nuevos
modulos y funciones genéticas -y la disponibilidad de
metodos y tecnologias cada vez mas sofisticados-, para
analizar y manipular las vias celulares .

Reduccion de la “Complejidad Molecular”.




Cralg Venter

Es conocido por liderar el primer borrador de secuencia del
genoma humano y reunio al primer equipo para transfectar
una célula con un cromosoma sintético. Venter fundo Celera
Genomics, el Instituto de Investigacion Genomica (TIGR) y el
Instituto J. Craig Venter (JCVI), donde actualmente se
desempeina como CEO.

El empresario de gendmica Craig Venter ha creado una
célula sintética que contiene el genoma mas pequefio de
cualquier organismo independiente conocido. Funcionando
con 473 genes, la ceélula es un hito en la busqueda de 20
anos de su equipo para reducir la vida a sus elementos
esenciales y, por extension, para disenar la vida desde cero.



RESEARCH ARTICLE

Creation of a Bacterial Cell Controlled by a Chemically Synthesized Genome

By Daniel G. Gibson, John |. Glass, Carole Lartigue, Vladimir N. Noskov, Ray-Yuan Chuang, Mikkel A. Algire, Gwynedd A.
Benders, Michael G. Montague, Li Ma, Monzia M. Moodie, Chuck Meryman, Sanjay Vashee, Radha Krishnakumar, Nacyra
Assad-Garcia, Cynthia Andrews-Pfannkoch, Evgeniya A. Denisova, Lei Young, Zhi-Qing Qi, Thomas H. Segall-

Shapiro, Christopher H. Calvey, Prashanth P. Parmar, Clyde A. Hutchison lll, Hamilton O. Smith, J. Craig Venter

Science | 02 Jul 2010 : 52-56 |

A synthetic Mycoplasma mycoides genome transplanted into M. capricolum was able to control the host cell.
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El ensamblaje de Gibson es un método de clonacion molecular que permite la
unién de multiples fragmentos de ADN en una Unica reaccion isotermica.

e Gibson Assembly Cloning

Summary

In 2009 Dr. Daniel Gibson and colleagues at the J. Craig Venter Institute developed a novel method for the easy assembly of multiple linear DNA
fragments (Nat Methods 2009;6(5):343-5). Regardless of fragment length or end compatibility, multiple overlapping DMA fragments can be joined in a
single isothermal reaction. With the activities of three different enzymes, the product of a Gibson Assembly is a fully ligated double-stranded DNA
molecule. This has proven to be an efficient and effective method for the assembly of plasmids, and molecular biologists now use this method

extensively.

Why Gibson Cloning?

» Mo need for specific restriction sites. Join almost any 2 fragments regardless of sequence.
» Mo scar between joined fragments.

» Fewer steps. One tube reaction.

» Can combine many DNA fragments at once.
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Synthetic biologist Craig Venter, whose team embarked on its quest to whittle life down to its bare essentials two decades ago.

Race to design life heats up

Craig Venter’s minimal-cell triumph comes as the CRISPR gene-editing method provides
alternative ways to tinker with life’s building blocks.

BY EWEN CALLAWAY

enomics entrepreneur Craig Venter has
Gcreated a synthetic cell that contains the
smallest genome of any known, inde-
pendent organism. Functioning with 473 genes,
the cell isa milestone in his team’s 20-year quest
to reduce life to its bare essentials and, by exten-
sion, to design life from scratch.
Venter, who has co-founded a company that
seeks to harness synthetic cells for making

industrial products, says that the feat heralds
the creation of customized cells to make drugs,
fuels and other products. But an explosion in
powerful ‘gene-editing’ techniques, which ena-
ble relatively easy and selective tinkering with
genomes, raises a niggling question: why go to
the trouble of making new life forms when you
can simply tweak it?

Unlike the first synthetic cells made in 2010
(ref. 1), in which Venter’s team at the J. Craig
Venter Institute in La Jolla, California, copied

an existing bacterial genome and transplanted
it into another cell, the genome of the minimal
cells is like nothing in nature. Venter says that
the cell, which is described in a paper released
on 24 March in Science’, constitutes a brand-
new, artificial species.

“The idea of building whole genomes is one
of the dreams and promises of synthetic biol-
ogy, says Paul Freemont, a synthetic biolo-
gist at Imperial College London who is not
involved in the work. >

31 MARCH 2016 | VOL 531 | NATURE | §§7
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SYNTHETIC BEIOLOGY

Design and synthesis of a minimal

bacterial genome

Clyde A. Hutchison IT,*t Ray-Yuan Chuang, Vladimir N. Noskov, Nacyra Assad-Garcia,
Thomas J. Deerinck, Mark H. Ellisman, John Gill, Krishna Kannan, Bogumil J. Karas,

Li Ma, James F. Pelletier, Zhi-Qing Qi, R. Al

der Richter, Elizabeth A. Strychalski,

Lijie Sun, Yo Suzuki, Billyana Tsvetanova, Kim S. Wise, Hamilton O. Smith, John L Glass,
Chuck Merryman, Daniel G. Gibson, J. Craig Venter*

INTRODUCTION: In 1984, the simplest cells
capable of autonomous growth, the mycoplas-
mas, were proposed as models forunderstanding
the basic principles of life. In 1995, we reported
the first complete cellular genome sequences
(Haemophilus influenza, 1815 genes, and Myco-
plasma genitalium, 525 genes). Comparison of
these sequences revealed a conserved core of
about 250 essential genes, much smaller than
either genome. In 1999, we introduced the meth-
od of global transposon mutagenesis and ex-
perimentally demonstrated that M. genitalium
contains many genes that are nonessential for
growth in the laboratory, even though it has the

(
A | s &5 .1»(@ B !
Synthesis °

Qutgrawth
Test

Transplantat\un"'—

Four design-build-test cycles produced JCVI-syn3.0.
(A) The cycle for genome design, building by means
of synthesis and cloning in yeast, and testing for via-
bility by means of genome transplantation. After each
cycle, gene essentiality is reevaluated by global trans-
poson mutagenesis. (B) Comparison of JCVI-synl0
(outer blue circle) with JCVI-syn3.0 (inner red circle),
showing the division of each into eight segments. The
red bars inside the outer circle indicate regions that
are retained in JCVksyn3.0. (C) A cluster of JCVI-syn3.0
cells, showing spherical structures of varying sizes

(scale bar, 200 nm).
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smallest genome known for an auton omously
replicating cell foundin nature. This implied
that it should be possible to produce a minimal
cell that is simpler than any natural one. Whole
genomes can now be built from chemically syn-
thesized oligpnudeotides and brought to life by
installation into a receptive cellular environ-
ment. We have applied whole-genome design
and synthesis to the problem of minimizing a
cellular genome.

RATIONALE: Since the first genome sequences,
there has been much work in many bacterial
models to identify nonessential genes and

JCVEsynL,0
107880 bp

JCVEsyn3.0
531,490 bp
00000

2000q

define core sets of conserved genetic func-
tions, using the methods of comparative ge-
nomics. Often, more than one gene product can
perform a particular essential fanction. In such
cases, neither gene will be essential, and nather
will necessarily be conserved. Consequently,
these approaches cannot, by themselves, iden-
tifv aset of genes that is sufficient to constitute
aviable genome. We set out to define a minimal
cellular genome experimentally by designing and
building one, then testing it for viability. Our
goalis a cell so simple that we can determine the
molecular and biological function of every gene.

RESULTS: Whole-genome design and synthe-
sis were used to minimize the 1079-kilobase
pair (kbp) synthetic genome of M. myeoides
JOVEsmLO. An initial design, based on collective
knowledge of molecular hiclogy in combination

with limited transposon
mutagenesis data, failed
Read the full article tO produce a viable cell

at http://dx.doi. Improved transposon mu-
org/10.1126/ tagenesis methods revealed
science.2ad6253 a class of quasi-essential

genes that are needed for
robust growth, explaining the failure of our
initial design. Three more cycles of design, syn-
thesis, and testing, with retention of quasi-
essential genes, produced JCVI-syna.0 (531 khp,
473 genes). Its genome is smaller than that of
any autonomously replicating cell found in
nature. JCVI-syn3.0 has a doubling time of
~180min, produces colonies that are morpho-
logically similar to those of JCVI-synl0, and
appears to be polymorphic when examined
microscopically.

CONCLUSION: The minimal cell concept
appears simple at first glance but becomes
more complex upon close inspection. In addi-
tion to essential and nonessential genes, there
are many quasi-essential genes, which are not
absolutely critical for viability but are nevertheless
required for robust growth. Consequently, during
the p of genome minimization, there is a
trade-off between genome size and growth rate.
JCVI-syn3.0 is a working approximation of a
minimal cellular genome, a compromise be-
tween small genome size and a workable growih
rate for an experimental organism. It retains
almost all the genes that are involved in the syn-
thesis and p ing of lecules. Un-
expectedly, it also contains 149 genes with
unknown biological functions, suggesting the
presence of undiscovered functions that are es-
sential for life. JCVI-syn3.0 is a versatile plat-
form for investigating the core functions of life
and for exploring whole-genome design. =

The list of zuthor afilidions is zwilable i in the h.lII artide online.
author. E-mail: e (CAH)

jmuiu@ joviiorg (LC.V.)

fThese authors contributed equally to this work.

Cite this article as C. A. Hutchison Il et al, Science 351,

2ad6253 (2016). DOL: 10.1126/science.aad 6253
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“Bottom-Up”

Desde esta perspectiva, la biologia sintética no se pregunta
cOmo un sistema biologico funciona realmente.

Mas bien, se pregunta por la forma en que podria, en
principio, funcionar con un conjunto minimo de elementos.

La comprension de las caracteristicas bioquimicas de
subsistemas limitados -requisito previo importante para la
Interpretacion cuantitativa de la célula-, no es suficiente
para (1) abordar a la complejidad celular, y menos (2) La
organizacion y funcionamiento de los organismos en su
totalidad.

¢, Conjunto minimo de elementos funcionales suficientes
para reconstituir las propiedades de la vida?



Top-down
Living

l Modification

Protocells
Minimal life

T Construction

Bottom-up
Nonliving

Biological
components




Aplicaciones Posibles

Proxima generacion de biocombustibles,

Productos quimicos y materias primas
industriales renovables (“verdes”),

Terapias y medios de diagndstico baratos para
promover la salud mundial,

Tecnologias que permiten la remediacion
ambiental,

Materiales con nuevas propiedades.



Una mirada al Futuro

En cada escala de organizacion biologica, este enfoque
orienta tanto el disefio y el analisis de sistemas novedosos.

Asi como, nuestras investigaciones sobre los mecanismos
fundamentales que influyen en el rendimiento de los
sistemas bioldgicos que son redisefiados.

La biologia sintética esta cambiando la forma de pensar la
produccion de moléculas utiles, la ingenieria de nuestra
propia biologia y la ampliacion de la quimica de la vida.
Avanzar en estos y otros frentes, requerira enfoques
Interdisciplinarios y nuevas estrategias pedagogicas para la
formacion de jovenes “whole-brain thinkers”, que
comandaran las investigaciones de “la biologia por
diseno”.




Asistir Leer Reloj Escuchar  Sobre nosotros Q

SynBioBeta : lo ayudamos a conectarse, comprender mejor y hacer negocios con
aquellos que usan la biologia para hacer del planeta un lugar mejor.




: ‘ Asistir Leer Reloj Escuchar  Sobre nosotros Q
beta

SynBioBeta es la principal red de innovacion para ingenieros bioldgicos, innovadores, empresarios e inversores que comparten la pasion por utilizar la biologia para

construir un planeta mejor y mas sostenible. Brindamos a los miembros de nuestra comunidad apoyo para el desarrollo personal y profesional, asi como valiosas
oportunidades para establecer contactos, asociaciones, colaboracion y educacion.

lodos los afos organizamos la Cumbre Global de Biologia Sintética, que muestra los desarrollos de vanguardia en biologia que estan transformando laforma en

que alimentamos, curamos y alimentamos al mundo. Ademas, organizamos una variedad de otras conferencias, retiros de lideres de opinion y reuniones locales
durante todo el ano, tanto en los Estados Unidos como en todo el mundo. Para obtener mas informacion sobre como puede unirse a nosotros, haga clic aqui .

SynBioBeta Digest : su fuente de noticias
de laindustria, contenido original
perspicazy actualizaciones sobre todo
lo relacionado con la biotecnologia.
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synbiobetadigest

Hola ,

Siempre es bueno dar la bienvenida a nuevos miembros a la comunidad de
biologia sintética. Esta semana, los asistentes se inscribieron para unirse a
SynBioBeta 2023 de Corteva Agriscience, Seventure Partners, el Centro de
Investigacion Técnica VTT de Finlandia, asi como los directores ejecutivos de
Bloom Science, AKT Therapeutics y Colabra. También quiero agradecer a nuestra
nueva patrocinadora Antheia, que esta elaborando la préxima generacion de
medicamentos inspirados en plantas. Espero que te unas a ellos y mas en
SynBioBeta 20235 .

« Grandes noticias para Twist Bioscience en el cuarto aniversario de su salida
a bolsa: el fabricante de ADN promueve a Paddy Finn, quien ha ayudado a
aumentar los ingresos de la compafiia de 32 millones a lo que se proyecta
sera mas de $200 millones para fin de afio. El nuevo cargo de Paddy sera el
de presidente y director de operaciones a medida que Twist ingresa al
mercado de terapias con anticuerpos de $186 mil millones.




Y ahora nuestro resumen semanal de las ultimas noticias sobre bioeconomia:

» Solugen recauda $ 200 millones para fabricar productos quimicos mas
ecologicos con biologia sintética : la compafiia tiene la mision de
descarbonizar la industria quimica y esta obteniendo un capital significativo
2n el camino. Ha recaudado 5 635.2 millones hasta |la fecha, ademas de
obtener 3 100 millones en ganancias este afio, y planea expandirse aun mas.

» Recursion anuncia una colocacion privada de 150 millones de dolares: la
empresa de disefio de farmacos impulsada por |A esta cambiando su
enfoque a su canal de oncologia como parte de un replanteamiento
estratégico impulsado por la inversion de la empresa sueca Kinnevik.

» Indee Labs se adjudicd un contrato de 2 millones de délares para ampliar y
ampliar Hydropore para terapia celular : Indee Labs anuncia un contrato de 2

millones de dolares con el Instituto Nacional del Cancer para ampliar y
ampliar la plataforma Hydropore para terapia celular con Eyquem Lab en
UCSF.

« Time BioVentures lanza un nuevo fondo de biotecnologia no convencional :
Respaldado por una lista A de luminarias de biotecnologia, como la ex
estrella de rock DA Wallach y el desarrollador de farmacos en serie Tim

Wright, la firma de capital de riesgo ha cerrado su primer fondo con 3 100
millones en inversiones para financiar "juegos”. -innovaciones cambiantes en
el cuidado de la salud”.




« Como gastar $ 2 mil millones: la reciente Orden Ejecutiva inyectara 3 2 mil
millones en la bioeconomia de los EE. UU. al reforzar la capacidad de los
EE. UU. en bienes de alto valor y alta tecnologia hechos de recursos
biologicos, como proteinas alternativas, insumos agricolas sostenibles y
biotecnologia farmaceutica. Karl Schmieder le pide a su red que haga una
lluvia de ideas sobre como gastarian el dinero para lograr el mayor impacto.

HOW TO GROW THE
BIOECONOMY

(INiMILLIONS)
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$100 OPEN MATERIALS,
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lilihluﬂllﬁ L1000 BID
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