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Nutrigenómica & NutrigenéticaNutrigenómica & Nutrigenética
La nutrigenómica es la
ciencia que estudia la

ió d l

La nutrigenética es la
ciencia que estudia como el

i d l i di idexpresión de los genes en
relación con la nutrición y el
desarrollo de enfermedades
asociadas a dicha expresión.

genotipo del individuo
interacciona con ingesta de
nutrientes.
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Proyectos genómicos





Niveles básicos de Información biológica

• Genoma: es la totalidad de la información genética que posee 

un organismo en particularun organismo en particular.

• Transcriptoma: la parte del genoma que se expresa en una 

célula en una etapa específica de su desarrollo.

• Proteoma: la totalidad de las proteínas codificadas por un 

genoma.

• Metaboloma: la totalidad de pequeñas moleculas o p q

metabolitos que se pueden encontrar en una muestra 

biológica, tal como un organismo.biológica, tal como un organismo.



La era de la genómicaLa era de la genómica
La genómica se ha desarrollado como consecuencia
de los avances en Biología Molecular e Informáticade los avances en Biología Molecular e Informática.

La introducción y popularización de las tecnologíasy p p g
de alta procesividad ha cambiado drásticamente la
manera en que se abordan los problemas biológicos

b l h óy se prueban las hipótesis.

Inicialmente los proyectos genómicos se focalizaban en laInicialmente los proyectos genómicos se focalizaban en la 
secuencia completa del genoma, actualmente incluyen el 
análisis de la expresión y función de genes, proteínas, 

bólmetabólitos entre otros.



The Genome by Numbers, the Welcome Trust.



Contenido de secuencias de ADN en el 
genoma vegetalgenoma vegetal

rDNA  Genes 

Repeticiones en 
tandem 

Secuencias 
dispersas 

Telomeros  Pseudogenes Copias 
Degeneradas

Microsatelites y 
Minisatelites  Satélites  Retroelementos  Trasposones 
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Fraser et al, 2009 Nat Rev Genet 10:241‐251



The Genomic Landscape: circa 2010, Eric Green



Como se estudian los genomas: técnicas de mapeo

The Genomic Landscape: circa 2010, Eric Green



Método de secuenciación



Estrategias alternativas de secuenciación
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Equipamiento automatizado
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Nuevas tecnologías de secuenciación de ADN



Nueva generación de tecnologías de secuenciación

(a) With high‐throughput shotgun Sanger sequencing, genomic DNA is fragmented, then cloned to a plasmid vector and used to transform E. coli. For each sequencing reaction, a single 
bacterial colony is picked and plasmid DNA isolated. Each cycle sequencing reaction takes place within a microliter‐scale volume, generating a ladder of ddNTP‐terminated, dye‐labeled
products, which are subjected to high‐resolution electrophoretic separation within one of 96 or 384 capillaries in one run of a sequencing instrument. As fluorescently labeled fragments
of discrete sizes pass a detector, the four‐channel emission spectrum is used to generate a sequencing trace. (b) In shotgun sequencing with cyclic‐array methods, common adaptors are 
ligated to fragmented genomic DNA, which is then subjected to one of several protocols that results in an array of millions of spatially immobilized PCR colonies or 'polonies'15. Each
polony consists of many copies of a single shotgun library fragment. As all polonies are tethered to a planar array, a single microliter‐scale reagent volume (e.g., for primer hybridization
and then for enzymatic extension reactions) can be applied to manipulate all array features in parallel. Similarly, imaging‐based detection of fluorescent labels incorporated with each
extension can be used to acquire sequencing data on all features in parallel. Successive iterations of enzymatic interrogation and imaging are used to build up a contiguous sequencing

read for each array.  Nature Biotechnology 26, 1135 ‐ 1145 (2008)



Nature Biotechnology 26, 1135 ‐ 1145 (2008)

R McCombie, 2008. Next Generation 
Sequencing Symposium.Santa Fe

Genomics 92 (2008) 255–264



Procesamiento de secuencias en proyectos genómicos

PLoS ONE 2(5): e484. 
doi:10 1371/journal pone 0000484doi:10.1371/journal.pone.0000484
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