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Secuenciación EC 
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TECNOLOGÍAS DE SECUENCIACION DE NUEVA GENERACIÓN 







NUEVAS DEFINICIONES EN GENOMICA NUTRICIONAL 
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ANALISIS DE EXPRESIÓN DIFERENCIAL DE GENES 

Microarreglos de ADN RNA-Seq 



MICROARREGLOS DE ADN 



MICROARREGLOS DE ADN 



ESQUEMA DEL PROCESO DE SINTESIS DE PROTEINAS 



ESQUEMA GENERAL DE OBTENCIÓN DE ESTs 





MICROARREGLOS DE AND: diseño experimento 



MICROARREGLOS DE AND: consideraciones estadísticas 
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Grupo Genes Tratamiento Media D.E.  Mín  Máx   

  Control 0.0354 0.0811 -0.3010 0.2450 

1 112 Estrés por frío 0.3243 0.1934 -0.1197 0.8707 

  Estrés salino 0.2260 0.1755 -0.0420 0.8300 

       

  Control -0.0139 0.0821 -0.3965 0.1350 

2 126 Estrés por frío -0.1015 0.1728 -0.6850 0.3220 

  Estrés salino -0.0564 0.1722 -0.6123 0.4130 

       

  Control -0.0298 0.0664 -0.3145 0.0610 

3 49 Estrés por frío -0.4297 0.2408 -0.9063 -0.0193 

  Estrés salino -0.2838 0.2349 -0.8700 0.3957 

 

Figura 1. Bandas del confianza al 95% (a) y bandas de predicción al 95% (b) para cada uno de tres grupos 

de genes agrupados por el algoritmo k-centroides de clasificación no supervisada aplicado a la matriz de 

expresiones génicas (CH1 y CH2 corresponden a las repeticiones biológicas del control, FH1, FH2 y FH3 

las repeticiones del tratamiento con frío y SH1, SH2 y SH3 las correspondientes repeticiones del 

tratamiento salino). 
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Tabla 1: Estadísticos resumen de la expresión génica 

bajo distintos tratamientos en tres grupos de genes 

identificados mediante el algoritmo k-centroides 
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Figura 2: Bi-plot mostrando los genes como 

puntos azules en el planto y  las medias de 

tratamientos: Control (Ctrl), Frío (Frío) y 

Salinidad (Sal) conectadas al origen mostrando 

el sentido e intensidad relativa de la asociación 

con la expresión de los genes. 
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Figura 2: Bi-plot mostrando los genes como 

puntos azules en el planto y  las medias de 

tratamientos: Control (Ctrl), Frío (Frío) y 

Salinidad (Sal) conectadas al origen mostrando 

el sentido e intensidad relativa de la asociación 

con la expresión de los genes. 

Análisis de perfiles de expresión 

Microarray Analysis, Paul Meltzer, NHGRI, Current Topics in Genome Analysis 



GENERACIÓN DE UNA COLECCIÓN DE UNIGENES 

Functional  annotation and KEGG mapping 
(Blast2go software: www.blast2go.org) 

20,352 unique sequences (~ 50% GO 
annotation) 

133,682 EST Genbank (release May 2009) 
Helianthus annuus L. 

VecScreen 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/VecScreen/UniVec.html) 

Trimseq EMBOSS 
(http://emboss.sourceforge.net/) 

28,089 singletons and 12,924 contigs = 41,013 unigenes 
(CAP3 software: http://pbil.univ-lyon1.fr/cap3.php) 

Sunflower microarray  

•  42,386 probes 

• 74 specific control probes  
(10x: 740 controls)  

• 1,417 Agilent controls 

OPA Assay 

• 384 SNP 
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Microarray Analysis, Paul Meltzer, NHGRI, Current Topics in Genome Analysis 
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planto y  las medias de tratamientos: Control (Ctrl), Frío (Frío) y 

Salinidad (Sal) conectadas al origen mostrando el sentido e 

intensidad relativa de la asociación con la expresión de los 

genes. 
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Figuras xx – Perfiles de expresión por función génica hipotética 

Fernández y col. 2008, BMC Plant Biology, 8:11 



MICROARREGLOS DE ADN 
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Protocolos Estandarizados 

http://www.mged.org/Workgroups/MIAME/miame_1.1.html 
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Gene Ontology (GO) 

• El proyecto de Gene Ontology (GO) busca crear 
descripciones consistentes de productos de genes 
provenientes de diferentes bases de datos 

• Se han desarrollado 3 ontologías (vocabularios controlados y 
estructurados): 

– Procesos biológicos 

– Funciones moleculares 

– Componentes celulares 

• El uso de términos GO en diferentes bases de datos 
uniformiza las búsquedas en ellas 

• Diferentes niveles 

Dra. Rocío C. Romero Zaliz, UNSaM 



 

Gene Ontology (GO) 

• 3 ontologías 

• 2 clases de relaciones 

nature genetics • volume 25 • may 2000 

is_a represents an instance of 
A mitotic chromosome is_a instance of a chromosome 

part_of 
A telomere is part_of a chromosome 

Dra. Rocío C. Romero Zaliz, UNSaM 



Gene Ontology (GO) 
• Diferentes relaciones 

• Un nodo puede tener 
más de un padre 

• Diferentes niveles de 
especificidad 

• Un nodo puede 
encontrares en 
diferentes niveles al 
mismo tiempo 

Dra. Rocío C. Romero Zaliz, UNSaM 





RNA-seq 







EXPRESION DIFERENCIAL DE GENES BASADOS EN NUEVAS TECNOLOGIAS DE 
SECUENCIACIÓN: RNA-SEQ 



RNA-seq 







ALMACENAMIENTO Y ANALISIS DE DATOS 



THOMAS POROSTOCKY 







Stephen Chanock 







R Tuberosa. 2nd National Workshop on Marker-Assisted Selection for Crop Improvement . ICRISAT 



GENOME WIDE ASSOCIATION STUDIES 













THOMAS POROSTOCKY 



EL EPIGENOMA 

http://learn.genetics.utah.edu/content/epigenetics/intro/






Figure 10.5. Time line of maternal effects and 
the phenotypic consequences.  

Nutritional Genomics. Maternal Nutrition: Nutrients And Control Of Expression (2007) 











http://www.nugo.org/everyone/24017/5/0/30 
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LIPGEN 

Lipids & genes 
(EU, 14M€) 

DIOGENES 

obesity 
(EU, 12M€) 

Innovative Cluster Nutrigenomics 

Chronic metabolic stress 
(Dutch, 21M€) 

EARNEST 

early life nutrition 
(EU, 14M€) 

Linking to other EU 
programs 
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