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oy en dia los términos ADN
H(o Acido DesoxirriboNu-

cleico) y gendmica estan en
boca de todos. Pero, realmente ;qué
son?, ;qué implican? y ;para qué
sirven? En términos sencillos, la ge-
noémica es una rama de las ciencias
bioldgicas que se dedica al estudio
de la estructura, funcion y evolucion
del genoma de los seres vivos. El ge-
noma es la informacion genética de
un organismo, y esta formado por el
ADN (aunque el genoma de algunos
virus esta formado por ARN, o Aci-
do RiboNucleico). En 1953, Watson
y Crick descubrieron la estructura
del ADN, lo cual permiti6 el de-
sarrollo vertiginoso de la biologia
molecular, que, a la postre, permi-
tirfa el surgimiento de las ciencias
gendmicas. El ADN estd formado
por cuatro tipos de mondmeros, lla-
mados nucleotidos, que se conocen
como Adenina, Timina, Citosina y
Guanina, los cuales se representan
con las letras A, T, C y G, respec-
tivamente.
En sus inicios, el objetivo primor-
dial de las ciencias gendmicas fue
conocer la secuencia completa de
nucledtidos que forman el ADN (o
genoma) del ser humano. El interés
radica en que la secuencia del ADN
contiene, entre otras cosas, la infor-
macion para que se sinteticen las
proteinas necesarias para que un
organismo funcione correctamente.
A su vez, las proteinas estan forma-
das por secuencias de 20 mondme-
ros distintos llamados aminoacidos,
los cuales se representan con letras
diferentes (por ejemplo, los aminoa-
cidos histidina, lisina y fenilalanina
se representan con las letras H, K 'y
F, respectivamente).
Cuando se secuencia el genoma de
un organismo se obtienen cantida-
des inmensas de informacion, en la
forma de nucleétidos (A, T, C o G),
las cuales se depositan de forma or-
denada en las “bases de datos”. Las
bases de datos estan a la disponibi-
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lidad del piiblico en general a través
del internet, asi que cualquiera de
NoSsotros con acceso a una computa-
dora conectada a internet puede in-
gresar a las bases de datos para co-
nocer y utilizar la informacion que
contienen. Una de las bases de datos
mas consultada es la que se conoce
como GenBank, la cual se localiza
en el Centro Nacional de Informa-
cion Biotecnologica de los Estados
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Unidos de América, aunque también
existen otras alrededor del Mundo.
GenBank alberga, entre sus dife-
rentes datos, decenas de millones
de secuencias de ADN y proteinas,
desde los virus y las bacterias hasta
los organismos superiores, como el
ser humano. Estas secuencias las
depositaron diversos laboratorios
alrededor del mundo, incluyendo a
algunos que se encuentran en nues-

tro pais. El lector puede acceder, de
manera gratuita, a la base de datos
GenBank, a través de la direccion
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Gen-
bank/. Entre sus herramientas,
GenBank contiene programas que
permiten realizar analisis de diver-
sa indole. Por ejemplo, el programa
BLAST permite comparar dos o mas
secuencias de protefnas o ADN con
el fin de observar las similitudes y
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diferencias, o grado de parentesco,
que existe entre ellas.

GenBank contiene otro programa
que se llama Covalt, el cual permi-
te utilizar secuencias de proteinas
para realizar estudios evolutivos, es
decir, de parentesco molecular por
descendencia. En términos genera-
les, Covalt alinea la secuencia de
aminoacidos de dos o mas protei-
nas, es decir, las compara una con-
tra la otra, y las agrupa de acuerdo
con su similitud. Esto ha permitido
utilizar protefnas para conocer la
historia evolutiva de los organismos.
Un ejemplo es la hemoglobina. Esta
proteina transporta el oxigeno a tra-
vés de la sangre a todo el cuerpo, y
se conoce desde las bacterias hasta
los mamiferos. De esta manera es
posible comparar la secuencia de
aminoacidos de hemoglobinas muy
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antiguas, como las bacterianas, con
otras recientes, como las del ser hu-
mano, e identificar los cambios es-
tructurales y funcionales que suce-
dieron en estas proteinas a lo largo
de mas de 3,000 millones de anos
de evolucion.

A continuacion se ilustrara, con un
ejemplo, el uso de la informacion y
las herramientas informaticas que
contiene GenBank. Seguramente
el lector ha escuchado o leido so-
bre nuestro parentesco cercano con
los primates, como el chimpancé,
orangutan y gorila. Pero, ;jalguna
vez se ha preguntado si el parentes-
co va més alla del parecido fisico?
El analisis de las secuencias en las
bases de datos permite obtener una
respuesta. Esta no es una tarea que
solo los cientificos pueden realizar,
sino el ptblico en general mediante
el uso de las bases de datos, como
GenBank. Realicemos un ejercicio
que nos permitird conocer el pa-
rentesco molecular del ser humano
con otros primates. La proteina a
utilizar es el citocromo c, la cual se
distribuye ampliamente en los seres
vivos, y su funcion principal radica
en la produccion de energfa. En este
ejercicio se comparara la secuencia
del citocromo ¢ del chimpancé y
la del ser humano, cuyos nombres
cientificos son Pan troglodytes y
Homo sapiens, respectivamente.
El lector puede acceder a la pagina
de GenBank usando la direccion
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Gen-
bank/. En el recuadro “search” se
elije la opcidon “protein” y en el
recuadro “for” se escribe “cyto-
chrome ¢ AND pan troglodytes”
(Figura 1) y se da click en “GO”.
Posteriormente aparece una venta-
na que contiene el resultado de la
basqueda. Se da click en la leyenda
que dice “cytochrome c¢ [Pan tro-
glodytes]”, y aparecera una ventana
que muestra, entre varias cosas, la
secuencia de la proteina, esto es, los
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aminoécidos que forman al citocro-
mo ¢ del chimpancé representados
con letras del alfabeto (por ejemplo,
MGDV, en donde cada letra es un
aminoacido). Posteriormente, se da
click en la opcion que dice “display
settings”, se selecciona “FASTA” y
se da clic en “apply” (Figura 2A), lo
que permite visualizar inicamente
la secuencia de la proteina (Figura
2B). A continuacion se obtiene la
secuencia del citocromo ¢ del ser
humano. Se abre una ventana nueva
para la pagina de GenBank, en el
recuadro “search” se elije la opcion
“protein”, en el recuadro “for” se
escribe “cytochrome ¢ AND homo
sapiens” y se da click en “GO”.
Aparecera una ventana con los re-
sultados de la bisqueda, se da click
en el primero, es decir, el que dice
“cytochrome ¢ [Homo sapiens]”, y
se desplegara una ventana similar a
la que se obtuvo para el citocromo
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¢ del chimpancé. Posteriormente se
da click en “FASTA” para desple-
gar la secuencia de la protefna del
citocromo ¢ del ser humano. Aho-
ra el lector tiene las secuencias de
los citocromos ¢ del chimpancé y
el ser humano. A continuacion las
comparamos entre si con la ayuda
del programa BLAST. Para este fin,
se abre una ventana y se accede una
vez més a la pagina de GenBank,
se da click en “BLAST” (Figura 1),
aparece una ventana nueva y se da
click en “protein blast” (Figura 3).
Aparecera una ventana en donde es
necesario pegar en el recuadro vacio
la secuencia de la proteina del chim-
pancé (Figura 4). Posteriormente
se selecciona en la misma pagina
la opcion “Align two or more se-
quences” y aparecera otro recuadro
vacio en donde se pega la secuencia
de la protefna del ser humano. Se
da click en “BLAST”, y al cabo de

2
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unos segundos aparecera una pagi-
na con varios datos. Sin embargo,
lo que nos interesa por ahora es la
parte superior de la pagina en donde
dice “Alignments” (Figura 5). En
esta parte aparecen las dos secuen-
cias alineadas (es decir, una sobre
la otra). Al comparar, posicion por
posicion, los aminoacidos de las
secuencias alineadas es posible ob-
servar que no hay diferencias entre
los citocromos ¢ del chimpancé y
el ser humano. Por lo tanto, al ni-
vel de la secuencia de aminoacidos
del citocromo ¢, somos idénticos al
chimpancé.

Invitamos al lector a que, desde su
hogar, salon de clases o un café in-
ternet ingrese a GenBank, explore y
maneje la informacion que contie-
ne, se plantee una pregunta e intente
responderla mediante el uso de esta
base de datos. Esto le permitiré for-
mar parte de la era gendmica.
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