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O xenoma é...
o conxunto completo de información xenética dun organismo.

- Herdase de xeración en xeración
- Codificado en secuencias de ácidos nucleicos
- Organizado en cromosomas (cada cromosoma ten unha 
molécula de ADN).

“Os antiguos, para coñecer o seu destino, 
consultaban ós deuses. Nós, modernos, 
aprendemos dos xenes”.

F. Jacob
Premio Nóbel de Medicina 1965
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Os xenomas diferéncianse polo seu tamaño e complexidade

-En virus
Xenoma de DNA ou RNA, de cadea simple ou dobre, circular ou 

lineal.

- En procariotas
Un só cromosoma de DNA circular de cadea dobre
DNA extracromosómico circular de cadea dobre (plásmidos)

-En eucariotas
Múltiples cromosomas de DNA lineal de cadea doble
Xenoma diploides, excepto en gametos (haploide)
Gran cantidade de DNA non codificador
As mitocondrias e cloroplastos teñen xenoma propio (similar o 

xenoma de procariotas)
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O corpo humano contén 50 billóns de células

Xene

I.E.S. Otero Pedrayo. 
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Doble hélice y 
fibra de 

cromatina

Enrollamiento
de la cromatina

Cromosom
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Núcleo de 
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eucariota

Xenoma eucariota nuclear
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Xenoma mitocondrial

O DNA mitocondrial codifica para a síntese de 13 proteínas e 
22 tRNAs diferentes dos tRNAs citoplasmático (en vermello)
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O termo xenoma úsase para referirse a todos os alelos que posúe un 
organismo (ou unha poboación, especie, ou un grupo taxonómico). 

Se ben a cantidade de ADN dunha célula diploide é constante para 
unha especie, existen grandes diferencias entre as mesmas. Homo 
sapiens ten 3.5 X 109 pares de bases e  Drosophila ten 1.5 X 108, por 
xenoma haploide.

O tamaño do xenoma en eucariotas 
defínese como o valor C ou 
cantidade de DNA por xenoma 
haploide, tal como o que existe no 
núcleo dun espermatozoide.  
Denomínase C, por constante ou 
característico, para indicar o feito de 
que o tamaño é practicamente 
constante dentro dunha especie. 

Paradoxa do valor C:
Non hai unha total 
correspondencia entre o 
valor C e a cantidade de 
información xenética 
esperada segundo a 
complexidade do 
organismo.
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Clases de Secuencias do XENOMA 

DNA repetido 
en tándem

DNA repetido 
en tándem

Repeticiones 
dispersas 

polo xenoma

Outros tipos de 
secuencias de DNA 

DNA 
codificador

DNA non 
codificador

DNA 
repetitivo

DNA 
repetitivo

DNA único e de 
baixo número de 
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Pseudoxenes

Fragmentos 
xénicos
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DNA 
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DNA
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DNA 
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Diapositiva realizada por Paco Boán. I.E.S. Blanco Amor. Ourense 
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Exóns: 2% ADN eucariota que codifica proteínas e secuencias 
reguladoras.

DNA codificador

I.E.S. Otero Pedrayo. 
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As secuencias codificantes están separadas por longos 
intrones



Algunhas secuencias xogan un importante papel na expresión 
xénica. 

- Intróns: Están formados por unha secuencia sinxela de bases que se 
dispoñen entre rexións codificantes do xenoma (exóns). Deles poden derivar 
os ARN de interferencia. 

DNA non codificador

- Pseudoxenes: trátase de xenes completos ou sen intróns pero que non se 
expresan, xa sexa pola falla de promotor, pérdida do codón de inicio, etc..

- Trailers: secuencias que se transcriben a nucleótidos de ARNm, 
exténdense desde o codón de terminación hasta o extremo 3’ e que, polo 
consiguinte, non se traducen. 

- Leaders: secuencias que se transcriben a nucleótidos de ARNm, que se 
extende desde o extremo 5’ hasta o codón de iniciación e que, polo tanto, non 
se traduce.

- Fragmentos xénicos son trozos de xenes incompletos e polo tanto 
presumiblemente inviables

I.E.S. Otero Pedrayo. 
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• ADN con motivos repetidos en tándem (satélite, 
minisatélites e microsatélites, segundo o tamaño da 
unidade que se repite): secuencias de nucleótidos 
colocadas unhas detrás de outras (en tándem) e nas que 
existe unha secuencia común relativamente curta que se 
repite unha tras outra nun fragmento de ADN.
•---- ATCGG ATCGG ATCGG ATCGG ATCGG ----

DNA repetitivoDNA repetitivo

DNA repetido 
en tándem

DNA repetido 
en tándem

Outros tipos de secuencias de DNA 

DNA único e de baixo
número de copias

• É o DNA interxénico non repetitivo
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ADN con motivos repetitivos dispersos: trátase dunha 
secuencia que aparece repetida, pero non unhas despois 
doutras senón en diferentes posicións no  xenoma. 

DNA repetitivoDNA repetitivo

Repeticiones 
dispersas 

polo xenoma

Transoposóns de DNA: repeticións dispersas que poden ser duplicadas e 
insertarse noutro lugar do xenoma e non teñen intermediarios de RNA. Moito
menos abundantes que os transposóns de RNA nos eucariótas. 
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Transposóns de RNA ou retroelementos: repeticións dispersas 
derivadas dun RNA intermediario que se retrotranscribe e insértase noutro 
lugar do xenoma.

Elementos LTR (long terminal repeat): caracterízanse pola presencia de longas 
repeticións terminais (LTR) nos extremos. Existen varios tipos:

- Retrovirus: Virus de RNA en fase lisoxénica e que poden xerar 
novos virus.
- Retrovirus endóxenos (ERVs) e elementos tipo retrovirus (RTVLs). 
Similares en estructura ó grupo anterior pero que a maioría perderon a 
capacidade para formar novos virus.
- Retrotransposóns: De estructura similar ós ERVs, son 
especialmente abundantes en invertebrados e plantas.

Retroposóns: diferénciase basicamente do grupo anterior na ausencia de 
repeticións terminais longas nos seus extremos.

- LINEs (long interspersed elements), longos elementos dispersos. 
Posúen un xene tipo transcriptasa inversa probablemente asociado a 
súa transposición.
- SINEs (short interspersed elements) elementos curtos disperso
no xenoma. Carecen de transcriptasa inversa propia e utilizán a de 
outros transposóns para a súa trancripción. O exemplo máis destacable 
é a familia Alu con un número de copias por xenoma humano próximo ó
millón.I.E.S. Otero Pedrayo. 

Ourense
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Telómeros, atópanse nos extremos dos cromosomas. Nos ser 
humano a secuencia TTAGGG e repítese unhas 2000 veces. 
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O ADN codificante está formado por secuencias altamente 
conservadas con moi poucas variacións interindividuais e 
interxeneracionais, xa que do contrario poderíanse ver afectadas 
funcións básicas para a vida das persoas. Os mínimos cambios 
que ten lugar, cando son viables, aumentan o polimorfismo de 
proteínas e encimas e poden ter efectos negativos.

A anemia falciforme débese á presencia nas persoas que a padecen dunha forma de 
hemoglobina na que se produciu un cambio no aminoácido 6 da cadea de globina
Beta (o ácido glutámico substituíuse por valina). Debido a isto os glóbulos 
vermellos adoptan forma de foz.

Glóbulos vermellos normais
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O ADN non codificante de tipo repetitivo en tándem, 
presenta maior variabilidade duns individuos a outros, xa que 
algunhas destas secuencias afectan en menor medida á
fisioloxía do individuo. As variacións debidas a cambios de 
bases no ADN durante o proceso de replicación do mesmo 
ou de intercambio de ADN (recombinación) durante a 
formación das células xerminais (meiose), fan que se 
modifiquen o número de repeticións ou a orde das bases dun 
determinado fragmento repetitivo, podendo producirse nun 
locus sinxelo ou en múltiples loci, sendo este a orixe da 
variación que fai que non haxa dúas persoas, a excepción 
dos xemelgos univitelinos, que teñan a mesma secuencia do 
ADN. 
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Os lugares da secuencia de ADN onde os individuos difiren nunha 
soa base coñecese como Polimorfismos dunha soa base (Single
Nucleotide Polymorphism: SNP).

ATCCCATCGGTATCATAACGGG

ATCCCATCGGAATCATAACGGG

Os SNPs utilízanse para detectar pegadas xenéticas ou 
localizar xenes implicados en enfermidades xenéticas.

Single Nucleotide Polymorphism: SNP

I.E.S. Otero Pedrayo. 
Ourense

Os seres humanos difiren entre si aproximadamente nun nucleótido 
de cada mil (SNPs). O xenoma humano ten 3200 millóns de 
nucleótidos polo que existen uns 3,2 millóns de SNPs.



PELOS ATOPADOS NA MAN DA VÍCTIMA

INDIVIDUO 1

INDIVIDUO 2

Diapositiva do Profesor Anxel Carracedo



A pegada xenética
Medicina forense : 

Denomínase: Proba de ADN.

Consiste: en comparar rexións de material 
xenético non codificante de dúas mostras. 

Realizase: dun resto de saliva nun cigarro 
(contén células da mucosa bucal), unha mancha 
de sangue (leucocitos), restos de esperma 
(espermatozoides) ou un pelo (células do 
folículo piloso), etc. 

A pegada xenética tamén pode utilizarse para 
realizar probas de paternidade e para 
identificar a persoas desaparecidas.

¿Cómo se obtienen los resultados de los tests genéticos?
http://www.biotech.bioetica.org/ap65.htmI.E.S. Otero Pedrayo. 

Ourense
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As características xerais do ADN non codificante faino 
especialmente útil para a súa aplicación en Medicina Forense. 
Así por exemplo os microsatelites utilízanse para establecer 
consanguinidade ou parentesco e serve como pegada biolóxica 
para a identificación de persoas na escena dun crime ou outro 
acto. 

ADN non 
codificante

I.E.S. Otero Pedrayo. 
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Técnicas utilizada na proba del ADNI.E.S. Otero Pedrayo. 
Ourense



No centro o ADN do sangue 
recollida no lugar do crime.

¿Quen é o asasino?

A ambos lados mostras de 
ADN de 7 sospeitosos.

Comparativamente similar ó
indicio primario será a mostra
nº 3

I.E.S. Otero Pedrayo. 
Ourense



Repeticións curtas en tandem Short 
Tandem Repeats (STRs)

7 repeticións

8 repeticións

GATA

Los STRs son moi útiles para comparar ADNs porque se necesita moi 
pequena cantidade de mostra.

As STR son secuencias curtas de ADN, normalmente cunha lonxitude de 2 
a 5 pares de bases, que se repiten moitas veces de forma consecutiva 
(gatagatagatagata representaría 4 copias dispostas cabeza con cola do 
tetrámero "gata“). 

Os polimorfismos en STR (microsatelites) débense ó distinto número de 
copias do elemento repetido que pode aparecer nunha poboación de 
individuos. 



A maior parte do ADN non presenta diferencias entre individuos da mesma 
especie. Sen embargo, algunhas rexións chamadas hipervariables están 
formadas pola repetición, un nº determinado de veces, dunha secuencia 
característica. Ese nº varía moito dunhas persoas a outras.

I.E.S. Otero Pedrayo. 
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O Proxecto Xenoma Humano (PGH) é un 
proxecto internacional de investigación 
científica co obxectivo fundamental de 
determinar a secuencia de pares de bases
químicas que compón o ADN e identificar e 
cartografiar os aproximadamente 25.000 
xenes do xenoma humano desde un punto de 
vista físico e funcional. 

O proxecto foi fundado en 1990 baixo a 
dirección de James D. James D. WatsonWatson, cun prazo de 
realización de 15 anos. Debido á ampla
colaboración internacional, aos avances no 
campo da genómica, así como os avances na
tecnoloxía computacional, o primeiro borrador 
do xenoma adiantouse ao ano 2001.

PROXECTO XENOMA HUMANOPROXECTO XENOMA HUMANO

I.E.S. Otero Pedrayo. 
Ourense



1.1.-- Localizar os Localizar os xenexenes
principalmente os implicadoprincipalmente os implicado
en en enfermidadesenfermidades hereditariashereditarias

2.Elaborar un mapa de 2.Elaborar un mapa de 
ligamento ligamento coco fin de fin de 
colocar de forma colocar de forma 
ordenada os ordenada os xenesxenes..

3.3.-- Secuenciar cada Secuenciar cada xenexene, , 
éé dicirdicir, averiguar a , averiguar a 
secuencia de nuclesecuencia de nucleóótidos.tidos.

4..-- Determinar a funciDeterminar a funcióón dos n dos 
xenesxenes

Estamos aquí!!!!!

Obxectivos do proxecto xenoma humano

Fonte: Bioloxía. SM



26 de Xuño de 2000

Presentación da 
Secuencia do

Xenoma humano

26 de Xuño de 2000

Presentación da 
Secuencia do

Xenoma humano

““Estamos aprendendo a Estamos aprendendo a 
linguaxe co que Deus linguaxe co que Deus 
creou a vida. Aumenta o creou a vida. Aumenta o 
noso asombro pola noso asombro pola 
complexidade, a beleza e a complexidade, a beleza e a 
marabilla do mmarabilla do mááis sacro e is sacro e 
divino don de Deusdivino don de Deus””..

Dous adversarios participaron 
na carreira por secuenciar o 
material xenético humano. O 
consorcio público Proxecto 
Xenoma Humano (PGH) e a 
empresa privada PE Celera
Genomics.



2003:Termínase a secuencia completa do Xenoma Humano

2001
O consorcio HGP publica un borrador de traballo 
en  Nature (15 Febreiro), e Celera en Science (16 
Febreiro)



De quen é o ADN que se secuenciou no 
proxecto xenoma humano?

A  secuencia que hai no GenBank procede de mostras de distintos 
donantes anónimos. Os científicos utilizaron principalmente para 
secuenciar o xenoma humano os glóbulos brancos de dous homes e 
dúas mulleres elixidos ao azar. 
Hai secuencias mezcladas de distintos homes e mulleres, o que significa 
que o xenoma que podemos ler non se corresponde cunha única persoa, 
senón que é unha mezcla que non existe na realidade.



Realmente  ó redor de 25.000 xenes

I.E.S. Otero Pedrayo. 
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- Que temos uns 3 mil millóns de pares de bases (A,C,T, G)

- Que un xene ten de media 3000 bases pero varía moito o seu tamaño

-Que o número de xenes total que temos é ó redor de 25.000

- Cada xen pode codificar para unhas cinco proteínas diferentes 

-Que os seres humanos somos un 99,9% idénticos

-Pero todos os humanos somos diferentes: noso ADN pode diferir en ao 
menos unha base/1000 de de outro himano:
a) Polimorfismos de un único nucleótido (SNPs). De aplicación en estudios de 
susceptibilidade e enfermidades
b) Repeticiones curtas en Tándem” o STR (“Short Tanden Repeats”. De 
aplicación en Medicina Forense

-Que só o 2% do xenoma codifica proteínas. A gran maioría do ADN humano é
non codificante (mal chamado lixo) e non ten unha función coñecida

- Que un 50% do ADN son motivos que se repiten (moito máis que ningunha 
outra especie) 

Que sabemos?



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/

Todo o xenoma humano e Todo o xenoma humano e 
doutros seres vivos estdoutros seres vivos estáán en n en 
bases de datos accesibles a bases de datos accesibles a 

todo o mundotodo o mundo



99.9% id99.9% idéénticontico

I.E.S. Otero Pedrayo. 
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99.9% id99.9% idéénticantica

Variación 
no Xenoma Humano



Non se atoparon diferencias significativas 
nos xenomas de humanos pertencentes a 
distintas razas. O que deixa sen base 
científica as elucubracións concernientes á
“superioridade” dunha raza sobre outra. 

I.E.S. Otero Pedrayo. 
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A secuencia do
xenoma humano
é única para cada 

individuo

A secuencia do
xenoma humano
é única para cada 

individuo
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- O número exacto dos xenes.

- A función da maioría.

- O xeito de como interaccionan.

- A maioría dos xenes implicados en enfermidades comúns.

- Moitas das funcións do ADN non codificante.

- A regulación exacta da expresión xénica, síntese de proteínas 
e eventos postrasduccionais.

-O proteoma (contido total de proteínas, a súa función e 
interrelacións).

- ...

Que non sabemos?

I.E.S. Otero Pedrayo. 
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APLICACIAPLICACIÓÓNS DO PROXECTO HUMANONS DO PROXECTO HUMANO

Poderá axudar a resolver 
algunhas das cuestións
básicas da estrutura e 
fisiología celular: control da 
expresión génica, 
mecanismos de 
diferenciación e 
especialización, procesos 
inmunitarios, etc.



I.E.S. Otero Pedrayo. 
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Podes ler o artigo completo do investigador do CSIC José Lucas en: 
http://centros.edu.xunta.es/iesoteropedrayo.ourense/dptos/bio/setembro2009paxina
webbioloxia_novo/lecturas.htm



I.E.S. Otero Pedrayo. 
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APLICACIAPLICACIÓÓNS DO PROXECTO HUMANONS DO PROXECTO HUMANO

Elaboración dun carné de identidade xenético
que mostre a predisposición a adquirir certas
enfermidades, identificación legais, etc.



I.E.S. Otero Pedrayo. 
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APLICACIAPLICACIÓÓNS DO PROXECTO HUMANONS DO PROXECTO HUMANO

Coñecer a nosa orixe



I.E.S. Otero Pedrayo. 
Ourense



I.E.S. Otero Pedrayo. 
Ourense

http://www.publico.es/ciencias/295941/genes/vascos/diferentes
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APLICACIAPLICACIÓÓNS DO PROXECTO HUMANONS DO PROXECTO HUMANO

Terapia xénica

Desenvolvemento da medicina personalizada



•• FarmacoxenFarmacoxenééticatica::
ÉÉ o estudio das diferencias o estudio das diferencias xenxenééticasticas
que influencian a que influencian a variabilidadevariabilidade
individual individual nana respostaresposta a fa fáármacos.rmacos.

•• FarmacoxenFarmacoxenóómicamica::
IdentificaciIdentificacióón de novas dianas n de novas dianas 
terapterapééuticas mediante uticas mediante ferramentasferramentas
xenxenóómicasmicas..

2D6*3

2D6*4

2D6*7

2D6*6

SNP

SnapShot SnapShot 
CYP2D6CYP2D6
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APLICACIAPLICACIÓÓNS NS 
DO PROXECTO DO PROXECTO 
HUMANOHUMANO

Comparar o 
noso xenoma con 
outras especies.



I.E.S. Otero Pedrayo. 
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Diferenciámonos do chimpacé só nun 1% do xenoma. As 
diferenzas nas capacidades de falar e razoar parecen deberse a: 
- Pequenos cambios na regulación xenética, no procesamiento das 
proteínas, ou entre as interaccións entre as proteína ... 
- A expresión dos xenes, que difiere máis no cerebro que noutras
partes do organismo.





Proxectos de xenomas de especies domésticas (EEUU)
http://www.animalgenome.org/
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Departamento Bioloxía e Xeoloxía
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