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El tamaño del genoma

El tamaño del genoma es la cantidad de DNA de una copia de un genoma haploide

En eucariotas con genoma diploide se define el tamaño de genoma como la mitad de la cantidad de 

DNA de una celular diploide

El tamaño del genoma se puede medir en pg (picogramos) o en numero de bases:

Tamaño del genoma(bp) = (0.978 x 109) x contenido en DNA (pg) 

Contenido en DNA (pg) = tamaño del genoma (bp) / (0.978 x 109) 

1 pg = 978 Mb



El tamaño del genoma y la función

¿Quien tiene el 

genoma mas grande?

Homo sapiens Allium cepa

Aprox. 3,200,000,000 bp
Aprox. 16,600,000,000 bp

¿Todo el genoma es funcional?



¿Correlación entre numero de genes y tamaño del 
genoma?

En eucariotas (pero no en procariotas) el tamaño del genoma no es proporcional al 
número de genes y “la complejidad” del organismo

http://www.genomicron.evolverzone.com/2007/09/genome-size-and-gene-number/

http://www.genomicron.evolverzone.com/2007/09/genome-size-and-gene-number/


Objetivos de la genómica (funcional)

(i) Analizar el contenido del genoma
(ii) Analizar el funcionamiento del genoma 
(iii) Desentrañar la relación entre la secuencia de DNA, el ambiente y el fenotipo 
(iv) Determinar la forma en la que evolucionan los genomas

¿Qué tipos de análisis tenemos que llevar a cabo?

• Determinar la secuencia del genoma
• Determinar y caracterizar todos los elementos genómicos existentes
• Anotar todos los elementos genómicos en el genoma, es decir, detectar su ubicación en 

el genoma (especial enfoque en los genes)
• Averiguar la función de todos los elementos genómicos
• Determinar la expresión del genoma en diferentes tejidos o bajo diferentes condiciones 

patológicas, es decir el transcriptoma y proteoma
• Analizar la información epi-genética 



Un proyecto genómico

5’-
GCAGTGGTTCACAGACGAGCAGGCACCGGAATCACCTACAAGGCGTGCTGGC
AAAACACCGATTGCCGGGTCCCACCCCCAGAGTTTCTGATTCAGTACGGGAGT
CTCGCTCCGTTGCCCAGGCTGGAGTGCAATGGCGTGATCTCGGCTTACTACAA
CCTCCTCCTCCCGGGCTCAAGAGATTTTCCTGCGTCAGCCTTCTGAGTAGCTGG
GATTACAGGCACACGCCACCACACCCAGCTAATTTTTGCATTTTTAGTAGAGG
CGGGTGAAACCCCGTCTCCACTAAAAGAGATCACGGGGTCTCGATCTCCTGAA
CTCGTGATCCACCTGCCTTGGCCTCCCAAAGTGTTGGGATTACATGCATAAGC
CACCATGCCAAGCCAAGAATTTGCATTTCTAACAATCTGCCAGGGGATGCCGA
TGCTGCTTGTCTGGAATTCACACTTTGAGAGCCACTGTGTGGAGTCATCTGGT
AGCTAAGTTTTAGTAAAGGCTTTCTGGTGTACTAAGTCATTGAGAAAATGATT
AGATTGTAATAACTGGTAACAAATCCTTTTACAAGTTAAATTGTTTTCAATCTTT
TATTTTCAATAAA-3’
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Transcriptoma
Proteoma

Expresión del genoma



Un proyecto genómico

5’-
GCAGTGGTTCACAGACGAGCAGGCACCGGAATCACCTACAAGGCGTGCTGGC
AAAACACCGATTGCCGGGTCCCACCCCCAGAGTTTCTGATTCAGTACGGGAG
TCTCGCTCCGTTGCCCAGGCTGGAGTGCAATGGCGTGATCTCGGCTTACTAC
AACCTCCTCCTCCCGGGCTCAAGAGATTTTCCTGCGTCAGCCTTCTGAGTAGCT
GGGATTACAGGCACACGCCACCACACCCAGCTAATTTTTGCATTTTTAGTAGA
GGCGGGTGAAACCCCGTCTCCACTAAAAGAGATCACGGGGTCTCGATCTCCT
GAACTCGTGATCCACCTGCCTTGGCCTCCCAAAGTGTTGGGATTACATGCATA
AGCCACCATGCCAAGCCAAGAATTTGCATTTCTAACAATCTGCCAGGGGATGC
CGATGCTGCTTGTCTGGAATTCACACTTTGAGAGCCACTGTGTGGAGTCATCT

GGTAGCTAAGTTTTAGTAAAGGCTTTCTGGTGTACTAAGTCATTGAGAAAATG

ATTAGATTGTAATAACTGGTAACAAATCCTTTTACAAGTTAAATTGTTTTCAATC
TTTTATTTTCAATAAA-3’

Genes
Elementos regulatorios 
Variación / SNP
Repetido

Anotación

Factores de transcripción
Metilación del DNA
Regulación 
postranscripcional

Transcriptoma
Proteoma

Expresión del genoma

Regulación de la 
expresión génica



Un proyecto genómico

5’-
GCAGTGGTTCACAGACGAGCAGGCACCGGAATCACCTACAAGGCGTGCTGGC
AAAACACCGATTGCCGGGTCCCACCCCCAGAGTTTCTGATTCAGTACGGGAG
TCTCGCTCCGTTGCCCAGGCTGGAGTGCAATGGCGTGATCTCGGCTTACTAC
AACCTCCTCCTCCCGGGCTCAAGAGATTTTCCTGCGTCAGCCTTCTGAGTAGCT
GGGATTACAGGCACACGCCACCACACCCAGCTAATTTTTGCATTTTTAGTAGA
GGCGGGTGAAACCCCGTCTCCACTAAAAGAGATCACGGGGTCTCGATCTCCT
GAACTCGTGATCCACCTGCCTTGGCCTCCCAAAGTGTTGGGATTACATGCATA
AGCCACCATGCCAAGCCAAGAATTTGCATTTCTAACAATCTGCCAGGGGATGC
CGATGCTGCTTGTCTGGAATTCACACTTTGAGAGCCACTGTGTGGAGTCATCT

GGTAGCTAAGTTTTAGTAAAGGCTTTCTGGTGTACTAAGTCATTGAGAAAATG

ATTAGATTGTAATAACTGGTAACAAATCCTTTTACAAGTTAAATTGTTTTCAATC
TTTTATTTTCAATAAA-3’

Genes
Elementos regulatorios 
Variación / SNP
Repetido

Tejido, estado 
fisiopatológico 
(cáncer, diabetes, 
Alzheimer, etc.)

Anotación

Factores de transcripción
Metilación del DNA
Regulación 
postranscripcional

Transcriptoma
Proteoma

Expresión del genoma

Regulación de la 
expresión génica

Fenotipo



Un proyecto genómico

5’-
GCAGTGGTTCACAGACGAGCAGGCACCGGAATCACCTACAAGGCGTGCTGGC
AAAACACCGATTGCCGGGTCCCACCCCCAGAGTTTCTGATTCAGTACGGGAG
TCTCGCTCCGTTGCCCAGGCTGGAGTGCAATGGCGTGATCTCGGCTTACTAC
AACCTCCTCCTCCCGGGCTCAAGAGATTTTCCTGCGTCAGCCTTCTGAGTAGCT
GGGATTACAGGCACACGCCACCACACCCAGCTAATTTTTGCATTTTTAGTAGA
GGCGGGTGAAACCCCGTCTCCACTAAAAGAGATCACGGGGTCTCGATCTCCT
GAACTCGTGATCCACCTGCCTTGGCCTCCCAAAGTGTTGGGATTACATGCATA
AGCCACCATGCCAAGCCAAGAATTTGCATTTCTAACAATCTGCCAGGGGATGC
CGATGCTGCTTGTCTGGAATTCACACTTTGAGAGCCACTGTGTGGAGTCATCT

GGTAGCTAAGTTTTAGTAAAGGCTTTCTGGTGTACTAAGTCATTGAGAAAATG

ATTAGATTGTAATAACTGGTAACAAATCCTTTTACAAGTTAAATTGTTTTCAATC
TTTTATTTTCAATAAA-3’

Genes
Elementos regulatorios 
Variación / SNP
Repetido

Tejido, estado 
fisiopatológico 
(cáncer, diabetes, 
Alzheimer, etc.)

Anotación

Factores de transcripción
Metilación del DNA
Regulación 
postranscripcional

Transcriptoma
Proteoma

Expresión del genoma

Regulación de la 
expresión génica

Fenotipo



Los resultados de ENCODE: mas del 80% del genoma 
tiene funciones bioquímicas 



Los ecos de ENCODE: el evangelio libre de evolución 



Los ecos de ENCODE: definición de función y tamaño 
del genoma 


	Slide 1: Introdución
	Slide 2: El tamaño del genoma y la función
	Slide 3: El tamaño del genoma
	Slide 4: El tamaño del genoma y la función
	Slide 5
	Slide 6
	Slide 7
	Slide 8
	Slide 9
	Slide 10
	Slide 11
	Slide 12
	Slide 13: Los resultados de ENCODE: mas del 80% del genoma tiene funciones bioquímicas 
	Slide 14: Los ecos de ENCODE: el evangelio libre de evolución 
	Slide 15: Los ecos de ENCODE: definición de función y tamaño del genoma 

