
Genómica: Subdisciplina de la Genética que tiene que ver con
la clonación y caracterización molecular de genomas completos.

• Genómica estructural: Es la caracterización de la
naturaleza física de genomas completos
(secuenciación, ensamblaje, anotación)

• Genómica funcional: Es la caracterización de transcriptomas y
proteomas. Conjunto de genes de un genoma que determinan proteínas
y de los patrones globales de expresión génica.

GENOMICA



• Double helix structure of DNA - Watson and Crick
• Sintesis in vitro de RNA – Severo Ochoa
• Descubrimiento del codigo genetico (M.Nirenberg 
•y H. J. Matthaei) 
• DNA sequencing - Sanger method
• Detection of specific DNA sequences - Southern
• DNA amplification by PCR - Mullis
• Array-based genetic determinations – P.Brown
• Sequencing of the human genome- J.Ventner et al.
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Avances claves en genomica año



Análisis Genómico

• Conocer los códigos contenidos en el genoma en un organismo y
establecer su relación con otros genomas. (genómica comparada,
filogenia, etc)

• Establecer la variabilidad de cada genoma (polimorfismo, SNPs)

• Identificar regiones codificadoras y reguladoras (anotación del 
genoma)

humano mosca plantas levadura

caucásica asiatica negroide araucana

Codificadora, aquella que es transcrita en RNA

Reguladora, aquella que regula la transcripción



QUE SE ESPERA DE LA GENOMICA 
FUNCIONAL

Organism # genes
% of genes with 
inferred function

Completion date 
of genome

E. coli 4288 60 1997

yeast 6,600 40 1996

C. elegans 19,000 40 1998

Drosophila 12-14K 25 1999

Arabadopsis 25,000 40 2000

mouse ~30,000? 10-20 2003

human 30-40,000 10-20 2002



HISTORIA DE LA GENOMICA

766-NCBI
27-10-2008

Completo
July 2007 (mm9)
assembly 2,700x106

Finalizado
NCBI Build 36.1, Mar. 
2006 Assembly (hg18)
3,080x10x6

Otros 14 mamíferos; 10 vertebrados, 13 insectos;  entre otros eucariontes han sido secuenciado total o parcialmente
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Aislar el material genético de un organismo

Trozar el DNA (Shot-gun) 1-5 Kb  y 40-60 Kb

Secuenciación automática

Cloning

genoteca

1,5-4,5 x106 bp

1.000-100.000 clones

10000 corridas (ambos extremos)

Lectura de secuencia nucleotídica 600-800 pb corridas 12 x106 bp

ensamblaje 8-3 veces



Shot gun
Cortes con enzimas de restricción

DNA

Librería
cDNA

5´
3´

Secuencia nucleotidica de cada extremo- 600 bp-



DNA

DNA

DNA

Ensamble

Shot gun

Shot gun



Repetición del protocolo de secuenciación con nuevos clones.

Recuperación de 
fragmentos vía PCR

1
2





Map of the CFT073 genome and 
comparison with K-12 strain 
MG1655. The outer circle shows 
ORFs, colored according to the K-
12 comparison in the second circle, 
where DNA regions are shown: 
blue, backbone, i.e., E. coli near 
match to MG1655; red, CFT073 
islands (insertions); orange, islands 
(substitutions replacing K-12 
segments); violet, K-12 islands. 
ORFs in the outer ring that span 
island-backbone junctions are pink. 
Third circle, RNAs: green, rRNA 
operons; blue, tRNAs; gold, 
miscellaneous RNAs. Fourth circle, 
scale in bp. Fifth circle, GC skew 
calculated for each ORF >100 aa, 
colored according to the same 
scheme of the ORF circle and 
plotted around the mean. Sixth 
circle, GC skew calculated over the 
whole sequence (window, 10 kb) 
plotted around the mean. Seventh 
circle, codon-adaptation index CAI 
(inverse, 1-CAI is plotted); pink 
rays indicate CAI values <0.2; 
purple rays, values >0.2. The pink 
rays can be seen to correspond with 
islands. A detailed linear map with 
ORF annotations is available at 
www.genome.wisc.edu. Maps were 
created by GENVISION from 
DNASTAR. 



B. thetaiotaomicron T. tengcongensis



B. thetaiotaomicron



Ori

Secuencia lineal de un cromosoma bacteriano

Origin of DNA replication:                                                   GC skew.

5` 3`

Ori

Terminus

B. thetaiotaomicron



1. GC nucleotide skew [(G-C)/(G+C)] analysis.

2 Identification by similarity, in this case we evaluated the co-localisation of 
several genes found around the origin of others bacterias. Typically 
bacteria contain the genes dnaA, dnaN, recF and gyrB, however the 
Bacillus subtilis chromosome include only the genes dnaA and dnaN while 
rpmH and recF are not include (Kuroda et al., 2001. The Lancet, 357: 
1225), in E. coli dnaN and gyrB are present, dnaA is located 600bp away 
from dnaN – gyrB, and recF gene is missing. (Zawilaketal., 2001. Nucleid 
Acids Research 29:2251)

3 In addition, we need evaluate if the replication origins region, contain short AT rich 
sequences and named DnaA box characteristic of bacterial (in E. coli and in H. 
Pylori there are 5 DnaA box). 





Contenido GC

rRNA: BLASTN 

tRNA genes: tRNA-Scan



1. Identificación de marcos de
lectura por hebra. (utilizando
GLIMMER, ORPHEUS and
CRITICA .

2. Verificación por blast. %
recuperado x homolg.

3. Revisión manual

4. Genes que codifican para
proteinas con <60-100
codones que no presentan
homologías con un cierto
umbral de E value (103)
deben ser eliminadas.

5. Clasificación de funciones
(gen-ontology) por grandes
grupos.

6. Mapa físico en megabases





Anotación funcional de genomas 
de bacterias

Anotación LBMG bacteria biomineraAnotación NCBI de Bacillus subtilis:



NATURE |VOL 428 | 4 MARCH 2004 | www.nature.com/nature
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ESTs

intrones gen 3intrones gen 3intrones gen 1

Regiones no codificantes del DNA

DNA

mRNA

cDNA

Librería
cDNA

5´
3´

3000bp

Secuencia nucleotidica de cada extremo- 600 bp-



Avances proyecto
genómica de salmones 

Nombre : Alex Di Génova.





Bases de Datos

• cGRASP v/s NCBI:
– Secuencias ESTs Salmo salar:

Total Particular Común
NCBI 433337 139843 293494

cGRASP 487522 194028 293494

TOTAL 293494 333871 627365



Ensamble

• Pre-Ensamble:
– Determinación de Químicas de los 

cromatogramas.
– Enmascarar Vector

• Utilización de Univec (2862 sec).
• PblueScriptIISK+, pCMVsport6 ect.
• Crossmatch.

– Enmascarar Poly-A
• Seqclean y Masked.



Ensamble



Ensamble



Ensamble

• Ensamble Salmo Salar:
Numero de Lecturas 485834
Numero de Lecturas fwd 291492
Numero de Lecturas rev 194342
Mate pair 189426
Numero de Singlest 111051
Numero de Lecturas Ensamble 374781
Promedio Largo Lectura 650
Numero de Contig 49297
Promedio Largo Contig 1218
Desviación Estándar Largo Contig 480
Profundidad Promedio 7
Profundidad Máxima 726



Curación Ensambles



Visualización Información



Danio rerio



Danio rerio



Danio rerio

• Proteínas:

7420 31,2

16408 69,8

23828 100

Number Percentage

hypothetical protein

know function

total proteins
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