
De toda esta información codificada, muy poca da lugar a proteínas al decodificarse.
Son los llamados exomasy componen tan sólo el 2% de nuestro genoma.

¿QUÉ ES EL GENOMA HUMANO?

Durante mucho tiempo al 98%restante se le
denominó "ADN basura"...
¡pero nada más lejos de la realidad!
Se estima que un 70% de este mal llamado "ADN
basura" tiene funciones importantísimas.

Este “ADN no codificante”
(no permite fabricar proteínas)
contiene información esencial
para regular muchos procesos

complejos, como decidir
cuándo y dónde se activan o

desactivan los genes.

Es como una caja de herramientas en nuestras célulasdonde la información
está codificada en forma de ADN. Está compuesto por unos 3200 millones de
pares de bases (Mpb) que contienen unos 25000 genes, agrupados en cromosomas
en el núcleo celular y en las mitocondrias.
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¿QUÉ SIGNIFICA SECUENCIAR EL GENOMA?

¡La diferencia clave entre organismos está en el orden de estas bases!
Secuenciar consiste en determinar este orden, conocer qué tipo de
información hay en cada segmento de ADN.

Así se puede determinar:

Qué tramos contienen genes
Cuáles incluyen instrucciones de activación o desactivación de genes
Qué cambios en un gen pueden causar ciertas enfermedades.

Todos los organismosestamos formados por los mismos 4 componentes
químicos básicos en nuestro ADN: Adenina, Timina, Citosina y Guanina.
Estas bases forman siempre los mismos pares: A-T y C-G.
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UN GENOMA ES
COMO UN LIBRO

¿QUÉ TAMAÑO TIENE
NUESTRO GENOMA?

De toda esta información codificada, muy poca da lugar a proteínas al decodificarse.
Son los llamados exomasy componen tan sólo el 2% de nuestro genoma.

¿QUÉ ES EL GENOMA HUMANO?

Durante mucho tiempo al 98% restante se le
denominó "ADN basura"...
¡pero nada más lejos de la realidad!
Se estima que un 70% de este mal llamado "ADN
basura" tiene funciones importantísimas.

Este “ADN no codificante”
(no permite fabricar proteínas)
contiene información esencial
para regular muchos procesos

complejos, como decidir
cuándo y dónde se activan o

desactivan los genes.

Es como una caja de herramientas en nuestras célulasdonde la información
está codificada en forma de ADN. Está compuesto por unos 3200 millones de
pares de bases (Mpb) que contienen unos 25000 genes, agrupados en cromosomas
en el núcleo celular y en las mitocondrias.

Los equipos aquí expuestos se utilizaron en el pasado en la Unidad de Genómica del Parque Científico 
de Madrid. Algunos son los mismos modelos que contribuyeron al PGH, otros muestran la potencia de las 
nuevas aplicaciones. Comprender el funcionamiento de estos equipos nos permite así viajar por el 
desarrollo histórico de la genómica y entender cómo los avances técnicos han sido claves para asentar 
las bases de la investigación genética actual y lo serán de la que está por llegar.

Los rápidos avances científicos y tecnológicos de las últimas décadas han permitido disponer de 
instrumentos de investigación genómica cada vez más eficientes y complejos. Con ellos hemos 
podido leer, decodificar y comprender la valiosa información genética de multitud de organismos: 
desde las sencillas e importantes arqueas, bacterias y virus, hasta nuestro propio genoma con el 
revolucionario Proyecto del Genoma Humano (PGH). 

LA TECNOLOGÍA AL SERVICIO DE LA GENÓMICA

DESCRIFRAR NUESTROS GENES


