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Genómica representa el inicio de 
una nueva era en Biología y 

Medicina
Redescubrimiento de las Redescubrimiento de las 
Leyes de Mendel Leyes de Mendel 
establecen a la Genestablecen a la Genéética tica 
como una nueva cienciacomo una nueva ciencia

Fuente: Health Policy Research Bulletin, volume 1 issue2, SeptemFuente: Health Policy Research Bulletin, volume 1 issue2, September 2001ber 2001

F. Sanger y W. Gilbert F. Sanger y W. Gilbert 
desarrollan los mdesarrollan los méétodos todos 
de secuenciamiento de de secuenciamiento de 
ADNADN

19001900 19531953

19771977

19801980

19831983

19901990

19941994--9898

19981998

20002000

20052005

DNA markers DNA markers 
used to map used to map 
human disease human disease 
genes to genes to 
chromosomal chromosomal 
regionsregions

Secuencia Secuencia 
completacompleta

Gen de la Gen de la 
enfermedad de enfermedad de 

Huntington mapeado Huntington mapeado 
en el cromosoma 4en el cromosoma 4

Mapas FMapas Fíísicosico
y Geny Genééticotico

Marcadores Marcadores 
moleculares moleculares 
ayudaron a ayudaron a 
ubicar genes ubicar genes 
de de 
enfermedades enfermedades 
humanas en humanas en 
cromosomascromosomas

J. Watson y F. CrickJ. Watson y F. Crick
desarrollan su modelodesarrollan su modelo
de doble hde doble héélicelice

Primer Borrador del Primer Borrador del 
genoma humano genoma humano 
completocompleto

Proyecto Proyecto 
internacional internacional 
del Genomadel Genoma
Humano Humano 
comienzacomienza



¿Qué es Genómica?

Disciplina que intenta descifrar y entender Disciplina que intenta descifrar y entender 

la funcila funcióón de cada uno de los genes de un n de cada uno de los genes de un 

organismo: en decir su informaciorganismo: en decir su informacióón n 

gengenéética completa.tica completa.



La GenLa Genóómica integra cinco mica integra cinco ááreas reas 
tradicionales de la Gentradicionales de la Genééticatica
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La GenLa Genóómica tiene tres grandes mica tiene tres grandes 
ááreasreas
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GenGenóómica Estructural mica Estructural 

�� La GenLa Genóómica Estructural caracteriza la     mica Estructural caracteriza la     
naturaleza fnaturaleza fíísica de los genomas. sica de los genomas. 

�� Incluye el mapa fIncluye el mapa fíísico, el mapa gensico, el mapa genéético y   tico y   
la secuencia del genoma entero.la secuencia del genoma entero.



Y a ti, Y a ti, …… ¿¿ya te ya te 
secuenciaronsecuenciaron
el genoma?el genoma?





Fuente: Fuente: http://www.bio.davidson.edu/courses/GENOMICS/method/shotgun.htmlhttp://www.bio.davidson.edu/courses/GENOMICS/method/shotgun.html

Gold Tilling PathGold Tilling Path

criterio final 8X, criterio final 8X, 
4X cada cadena.4X cada cadena.

Estrategias de Secuenciamiento de GenomasEstrategias de Secuenciamiento de Genomas



Cont . . .Cont . . .

Fuente: Fuente: http://www.bio.davidson.edu/courses/GENOMICS/method/shotgun.htmlhttp://www.bio.davidson.edu/courses/GENOMICS/method/shotgun.html

Genoma del MelGenoma del Melóón:n:

2 semanas (sistema2 semanas (sistema
454)454)

22--3 meses (3 meses (in silicoin silico))



Proyectos Genoma completos o 
en curso a Mayo, 2009

Febrero, 2007Febrero, 2007 Mayo, 2009 (DOE JGI)Mayo, 2009 (DOE JGI)
Archaea                             35Archaea                             35
Bacteria                             421Bacteria                             421 813813
OrganelasOrganelas 10891089
Cloroplasto                        Cloroplasto                        4646
MitocondriaMitocondria 4343
Fagos                                346Fagos                                346
Cianofagos                         Cianofagos                         1212
PlPláásmidos                        480smidos                        480 9191
Virus                                 1260Virus                                 1260 2929
Viroides                              39Viroides                              39
Eucariotos                          47Eucariotos                          47 503503
Grandes            Grandes            383383
PequePequeñños                         os                         9898



Algunos animales cuyos genomas ha sido ya secuenciados



Proyectos de secuenciamiento de 
genomas de plantas en curso

� Aquilegia formosa (*)
� Allium cepa
� Asparagus officinalis
� Avena sativa
� Beta vulgaris
� Brassica juncea 
� Brassica napus 
� Brassica nigra 
� Brassica oleracea (*) 
� Brassica rapa (*) 
� Capsella rubella (*)
� Carica papaya (*)
� Chara vulgaris (*)
� Chlamydomonas reinhardtii (*) 
� Chlorella vulgaris (*) 
� Citrus sinensis (*)  
� Coffea arabica
� Dunaliella salina (*)
� Eucalyptus globulus (*) 
� Glycine max (*)
� Hordeum vulgare
� Lactuca sativa
� Lotus japonicus (*)
� Manihot esculenta (*)
� Medicago truncatula (*)

� Micromonas pusilla (*)
� Mimulus guttatus (*)
� Musa acuminata (*)
� Nephroselmis olivacea (*)
� Ostreococcus tauri (*)
� Panicum virgatum (*)
� Phaseolus vulgaris
� Physcomitrella patens (*)
� Poncirus trifoliata (*)
� Ricinus communis (*)
� Saccharum officinarum
� Selaginella moellendorffii (*)
� Solanum bulbocastanum (*) 
� Solanum demissum (*)
� Solanum lycopersicum (*)
� Solanum melongena
� Solanum tuberosum (*) 
� Sorghum bicolor (*)
� Thellungiella halophila
� Theobroma cacaco
� Triphysaria versicolor (*)
� Triticum aestivum (*)
� Volvox carteri (*)
� Zea mays (*)



Genómica Comparativa

La informaciLa informacióón obtenida de un n obtenida de un 
organismo puede tener aplicaciones organismo puede tener aplicaciones 
aun en otros organismos apenas aun en otros organismos apenas 
relacionadosrelacionados



Organismo Tamaño

(estimad
o en Mb)

Número 
de genes 
(estimado

)

Densidad

promedio 
de genes 
(Kb)

Fraccion 
codificado
ra % del 
genoma

No. 
Promedio 
de Exones 
por gen

Tamañ0 
promedio 
de genes 
(Kb)

H. sapiens 3,300 ~30,000 1/100 1.4 8.8 28

Drosophil
a

180 13,600 1/9 13 4.2 3

A. 
thaliana

125 25,500 1/4. 29 5.2 2.1

C. elegans 97 19,100 1/5 27 5.5 2.7

S. 
cerevisiae

13 6,300 1/ 2 68 1.04 1.4

Genomas comparados de algunas Genomas comparados de algunas 
especies secuenciadasespecies secuenciadas



Genómica Comparativa:  Sintenia a 
pesar de 60 millones de años





Genómica Funcional

Intenta comprender la amplia gama deIntenta comprender la amplia gama de
funciones de un genoma en diferentes funciones de un genoma en diferentes 
estadios del desarrollo y bajo diferentes estadios del desarrollo y bajo diferentes 
condiciones usando una variedad de condiciones usando una variedad de 
ttéécnicascnicas



Swetgasintentan shsytelpfkcomprender aaaa Swetgasintentan shsytelpfkcomprender aaaa 
laccggtagtwijsampliaxlqrdssghtgamaxcxcxcylaccggtagtwijsampliaxlqrdssghtgamaxcxcxcy
yyxxwde bnbnacctgtgfuncionesnmnmnmnde yyxxwde bnbnacctgtgfuncionesnmnmnmnde 
ywywywuniijkuyhiugenoma kkylalalalalalen ywywywuniijkuyhiugenoma kkylalalalalalen 
ababababdiferentes xcxcvcestadios cdeeffijhababababdiferentes xcxcvcestadios cdeeffijh
delzxzxzxdesarrollo chchchcy pipijihuuybajo delzxzxzxdesarrollo chchchcy pipijihuuybajo 
wbwbdiferentesmxwyzscondicionesyzxsasrewbwbdiferentesmxwyzscondicionesyzxsasre
BbabccdcusandowwwzazavyyunasmpoerisdfBbabccdcusandowwwzazavyyunasmpoerisdf
variedad gygytrfdsoigshde xsxsxsxsxtvariedad gygytrfdsoigshde xsxsxsxsxtéécnicascnicas



ADNADN SecuenciasSecuencias
ggéénicas nicas 

GENGENÓÓMICAMICA

ARNARN Mensajes  Mensajes  TRANSCRIPTTRANSCRIPTÓÓMICAMICA

ProteProteíínana ProteProteíínas nas 
estructurales estructurales 
y enzimas y enzimas 

PROTEPROTEÓÓMICAMICA

MetabolitoMetabolito MolMolééculas culas 
pequepequeññas as 

METABOLMETABOLÓÓMICAMICA



Genómica en el Perú

UPCH y UNALM





The Potato Genome Sequencing Consortium, 
PGSC

� Organizaciones académicas que se han comprometido 
en secuenciar el genoma completo de la papa para 
contribuir a resolver las necesidades alimentarias del 
mundo. 

� El PGSC está coordinado por el Laboratory of Plant 
Breeding, Dept. of Plant Sciences, Wageningen 
University and Research Center  (2006)

� Director: Prof. Richard Visser. 
Contacto: Dr. Christian Bachem



www.potatogenome.net



Países participantes

50 7.6 76 11.5



Pipeline bioinformático

� PROCESADORES QUAD CORE INTEL 
XEON 2.0 GHZ CACHE 12MB BUS 1333 
MHZ

� 2 DISCOS DUROS 500 GBS

� 48 GBS DE MEMORIA RAM DDR2 5300

� CINTAS BACKUP DE 400/800GB



Mapa Físico y Secuenciamiento 

� Tienen 50 BACs posicionados de los 200 que 
asignados.

� 20 BACs han sido secuenciados a una profundidad 
de 8X.  6 BACs más están siendo secuenciados.

� Los 20 BACs secuenciados corresponden 2 
millones y medio  de bases del genoma de la papa 
secuenciados por el Perú que se convierte en líder 
del equipo latinoamericano.



Marcel Gutiérrez-Correa, Ph.D.

Gretty K. Villena Chávez, Ph.D.

1.Estudio de genómica funcional de biopelículas de Aspergillus niger  para la 
identificación y caracterización de genes de enzimas lignocelulolíticas de 
interés industrial

• Se realizan estudios de expresión génica mediante transcriptómica y proteómica. Asimismo, 
se tiene previsto el empleo de microarreglos de ADN que permitan sondear la expresión de 
más del 90% de genes de Aspergillus.

• Se hará la identificación, secuenciamiento y el clonamiento de genes de interés industrial 
expresados en biopelículas. 

2.Bioprospección de genes de celulasas y xilanasas para el aprovechamiento de 
residuos lignocelulolíticos en la producción de etanol

• Clonamiento de expresión y secuenciamiento de genes extremófilos
• Evolución dirigida para mejorar las propiedades catalíticas de las enzimas

3.Construcción de Factorías Celulares para la producción de celulasas y 
xilanasas para el aprovechamiento de residuos lignocelulolíticos en la 
producción de etanol



Micelio libre

Pellet

Biopelícula

Sistema sumergido –
forma estándar de 
producción

Fermentación por adhesión a 
superficies: biopelículas

Nueva categoría fermentativa: Fermentación por adhesión a superficies 
(Biopelículas) desarrollada por el LMB. Sistema más eficiente para 
producción de enzimas y metabolitos



Proceso de adhesión en hongos filamentosos

Analizado mediante:
•Cinética
•SEM y crioSEM
•Laser Confocal

Analizado 
mediante 
Genómica 
funcional





Análisis RT-PCR de la expresión de genes de regulación de celulasas y xilanasas  xlnR y creA

de Aspergillus niger en biopelículas (BF) y cultivo sumergido (SF).

cultivo sumergido 
(SF)

biopelículas 
(BF)

¡¡En biopelEn biopelíículas culas 
funciona otro sistema funciona otro sistema 
de regulacide regulacióón!n!

Celulasa

Xilanasa

BF

BF

SF

SF

Genes diferencialmente 
expresados

Genes sobreexpresados



Proteínas 
sobreexpresadas

Proteínas 
diferencialmente 
expresadas

Mapa proteMapa proteóómico de mico de Aspergillus Aspergillus 

nigerniger

Biopelículas Cultivo sumergido



Punto Nº Mr pI Nº accession NCBI Proteína score

11B 24160 4.73 gi | 49525279 Unnamed protein product 27

12B 50549 8.93 gi | 40738989 hypothetical  protein A nidulans 460 aa 38

13B 43391 6.91 gi | 40743549 hypothetical  protein A nidulans 417 aa 59

14B 43391 6.91 gi | 40743549 hypothetical  protein A nidulans 417 aa 62

15B 38975 8.63 gi | 40743825 hypothetical  protein A nidulans 345 aa 44

16B 126249 6.65 gi | 6688831 Putative calcium P-type ATPase N. crassa 1152 

aa

51

17B 60416 8.13 gi | 40745893 hypothetical  protein A nidulans 544 aa 42

20B 78048 8.83 gi | 40739380 hypothetical  protein A nidulans 696 aa 37

21B 19712 9.26 gi | 2311 alpha sarcin  A. giganteus

177 aa
42

Identificación de proteínas intracelulares diferencialmente expresadas 
en biopelículas de Aspergillus niger mediante análisis MALDI-TOF

Putative calcium P-type ATPase N. crassa 1152 
aa, relacionada con procesos de señalización

alpha sarcin  A. giganteus 177 
aa, ribotoxina de posible uso en 

tratamiento de cancer



Punto Nº Mr pI Nº accession NCBI Proteína
score

1FM 18861 8.87 gi | 4322946 cyclophilin-like peptidyl prolyl cis transisomerase A niger 174 aa 170

2FM 305669 6.58 gi | 40739159 hypothetical  protein A nidulans 2788aa 39

5FM 54818 5.17 gi | 40745270 ATPB_NEUCR ATP synthase beta chain 513aa 131

6FM 34370 8.64 gi |40746425 RL5_NEUCR 60s ribosomal protein A nidulans 301 aa 16

7FM 18441 5.36 gi | 2769700 Peroxisomal like protein A. fumigatus 168aa 48

8FM 22840 7.21 gi | 3869086 CAP59 Criptococcus bacillisporus 199aa 58

18FM 16626 5.72 gi | 40741469 hypothetical  protein A nidulans 150 aa 35

22FM 47377 5.46 gi | 2118302 6 beta-hydroxyhyoscyamine epoxidase A oryzae 438 aa 80

23FM 40378 7.57 gi | 14771900 Pyruvate dehydrogenase E-1 B-subunit A. niger 374 aa 75

24FM 50762 9.21 gi | 40740127 EF1A_ASPOR Elongation factor 1-alpha A. nidulans 470aa 56

27FM 99961 5.95 gi | 40744930 hypothetical  protein A nidulans 52

Proteínas diferencialmente expresadas en cultivo sumergido (pellets)

Proteínas relacionadas con estrés

cyclophilin-like peptidyl prolyl cis 

transisomerase A niger 174 aa

Peroxisomal like protein A. fumigatus 

168aa

6 beta-hydroxyhyoscyamine 

epoxidase A oryzae 438 aa

Pyruvate dehydrogenase E-1 B-subunit A. 

niger 374 aa



Ácidos nucleicos ambientales
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de genes

Aguas y fangos termales Suelos de la selva
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Cátedra CONCYTEC –
Biotecnología

“Desarrollo de una plataforma biotecnológica 
basada en microarreglos de ADN para la captura de 
valor en animales y plantas de importancia 
económica”

Patricia Herrera, José Espinoza, Luis Destéfano
Facultad de Ciencias y Filosofía



Objetivos de la Cátedra

� Desarrollo de una plataforma de microarreglos 
basada en 
� cADN diferencialmente expresado en piel de alpaca 
para identificar genes de calidad de fibra

� cADN diferencialmente expresado en células blancas 
de alpaca para identificar genes de resistencia a 
infecciones. 

� Desarrollo de una plataforma de microarreglos 
de Maca para el análisis de expresión génica de 
sus principales genotipos.



Proyectos del Grupo de Investigación 
relacionados a la cátedra

� Generación de núcleos de alpacas reproductoras de alta 
productividad basados en la selección asistida con 
marcadores genéticos de ADN - FINCYT (2008-2009; US$ 
150,000)

� Genómica de alpacas: Identificación de genes expresados y 
marcadores genéticos asociados a la productividad de fibra 
fina en alpacas - Incagro (2006-2009; US$ 150,000)

� Use of molecular genetics tools and radioisotope to the 
recovery, conservation of biodiversity and improvement of 
variety of high productivity alpacas in Perú - OIEA (2005-
2007; US$ 428,000)

� Comparative genomics of red and black maca ecotypes -
ICGEB (2007-2009)





Genómica Comparativa de los 
Ecotipos Rojo y Negro de Maca

� Proyecto financiado por ICGEB (2008-2010)

� Construcción de una genoteca normalizada de 
ADN complementario de hipocótilo de maca 
(Evrogen, Moscú, Rusia).

� Secuenciamiento de 10,000 clones en el Genome 
Sequencing Center en la Washington University, St 
Louis, USA.

� Aprox. 30% de los ESTs corresponden a genes sin 
homología en el GenBank o genes desconocidos o 
putativos de Arabidopsis thaliana.



Cont…
� A continuación el mismo GSC va a diseñar 
un microarreglo basado en oligos: Maca 
Chip.

� Estos microarreglos serán usados para 
caracterizar la expresión diferencial, si 
alguna, entre los ecotipos rojo y negro.

� Estudiar la expresión génica en el desarrollo 
del hipocótilo de la maca.

� Estudiar el efecto de la UV-B en la 
expresión génica de los hipocótilos de maca.



Uso de genotecas de ADNc substractivas para el 
descubrimiento de genes involucrados en la 

tolerancia a las heladas en papas nativas y silvestres.

� Proyecto financiado por FINCYT.

� Comenzó en Noviembre, 2008

� Se ha comprado una Cámara Especial de 
Crecimiento de Plantas.

� Se trabajará con Solanum acaule y S. x 
juzepczukii.

� Se construirán genotecas substractivas de 
ADNc de raiz y hoja de plantas expuestas a 
temp. bajo cero.



Proyectos Futuros

� Bioprospección de plantas aromáticas y 
medicinales.

� Estudio exploratorio en personas expuestas 
a niveles super altos de contaminación: 
Efectos en la transcripción de PBMCs y 
MAs.

� ???.



Muchas GraciasMuchas Gracias


