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Temas a revisar

 Genomas virales, bacterianos y arqueanos

» Constitucion de genomas eucariotas

* Aporte de fuentes externas al genoma eucariota
* Duplicacion completa de genomas



Variacion de tipos de genomas virales (koonin, Ev. et al., 2015)
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Variacion de tamanos de genomas (erunk & Martin, 2019)
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Evolucion de retroelementos y retrovirus
(Koonin, EV. et al., 2015)
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Origen quimérico de Virus (Harris & Hi, 2021)
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Genomas Procariotas



Organizacidon de genomas en los tres reinos

(Feng,X et al., 2019)
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Posibles factores que contribuyen a la formacién de
genomas bacterianos (xooning & wolf, 2008)




Principales fuerzas evolutivas en procariotas y su efecto
en tamafio del genoma (kooning & wolf, 2008)

Innovation: duplication, HGT, replicon fusion
Genome degradation
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Genomas Argueas
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Filogenia de Arquea (sater,
B.J. etal., 2020)
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La hipdtesis del origen de los eucariotes a partir de grupo
ancestral de Arquea (Brickner & Martin, 2020; Nobs et al. 2022)

(@) Three domains (b) Two domains
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Genomas Eucariotas



Modelo de origen de eucariotas (wu etal. 2022)

(1) Heimdall

(2) Decentralized
innovation



Esquema Ultimo Ancestro
Comun Eucariota ("LECA”) con
contribuciones bacterianas
(morado), arqueas (verde
claro) e innovaciones

eucariotas (amarillo).
(Nobs et al. 2022)



My .
Genes bacterianos (azul) y de arquea
(rojo) en el genoma eucariota (rickner &
Martin, 2020)
==
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|1:_E_-_:-_§. o Group Archaeal Bacterial
| Q%‘E_- All eukaryotes 0.44 0.56
= All without plastids® 0.47 0.53
= All with plastids® 0.39 0.61
ﬁ%—; Land plants 0.33 0.67
@-‘-&_____-— Opisthokonts 0.46 0.54
= |= = Haaobia 0.38 0.62
= SAR 0.50 0.50
== A Archaeplastida 0.36 0.64
w,% == Mycetozoa 0.50 0.50
l:‘_“-*-.-:-:-_;g*'"—:"*_ e Excavata 0.58 0.42
I = E Parasites® 0.62 0.38
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Datos sobre genomas entre diferentes grupos indica una
diversidad grande (giiot & Gregory, 2015)
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Caso 1 Aves: Pérdida y ganancia de

ADN en 10 linajes de mamiferos (kapuska,
A. etal., 2017)
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Caso 1 Aves: Pérdida y ganancia de

ADN en 12 linajes de aves (xapuska, . etal,
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Caso 1 Aves: Tasa de microdeleciones y numero de
eventos en amniotas (kapuska, A. et al., 2017)
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Number of species

Variacion en tamafio genoma en plantas (podsworth, s. et al., 2015)
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Genome size (1C/Gb)

-Fragaria x ananassa 0.60 Gb
-Rosa canina 1.39 Gb
-Ranunculus ficaria 9.12 Gb
-Hyacinthoides non-scripta 20.73 Gb
-Fritillaria meleagris 46.26 Gb
-Paris japonica 148.8 Gb
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Ancestral 1Cx-values
inferred (pg):

B 066-6.18

[ 6.18-17.23

B 17.23-33.81

[[] 33.81-44.856

[[] 44.86-50.38

[ 50.83-55.91

B 5591-61.43

(1) Melanthiaceae: 5.37
(2 Melanthieae: 3.50

(3) Chionographideae: 1.15

(@) Heloniadeae: 3.68
(8) Xerophylleae: 4.47
(®) Parideae: 35.10
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) Caso 2: Familia Melanthi
aceae con eventos
reduccidn/aumento en

tamano genoma (peliicer, . et al.
2013)
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1Cx-value (pg)

B 055647

W c47-1745
O 1745 -2844
B :e44-3041
O 3041-4492
O 44m2-5041
O so41-55m
W sso1-61.40

Ancestral 1Cx-values (pg) inferred:

(D Xerophylleas/Parideas: 9.84

@ Xerophylleas: 3.57
@ Parideag: 35,85

(@) Pans/itium: 4124
(5) Paris: 4373

Core of Trifum: 4368

genera

1

I

®

Veratrum maackil
Veratrum stamingum
Chionographis japonica
Chamaelirium lulewmn
Haloniag billala
Halomlopss kawanol
Halomopsis orientalis
Helonlopsls leucantha
Heloniopsiz umbeliata
Heloniopsis koreana
Heloniopsis fubiflora
Yositandra thibetics
Yosilandra cavalersi
Xerophyilum fenax
Xerophyllum ssphodeloides
FPaaudofrillivm rivale
Faris japonica

Faris polyphyila
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Trillizm ersctum x flexipes
Trillizm cemuum
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Trillium cuneatum
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Trillieem fancifolivm
Trillizm recurvalum
Trillim wiride

Triliienm mdculainm
Trillicim hatewm

Triliium chioropedalum
Trilliwm pandfiorum
Trillium kurabayashii
Trillium decipiens
Trillium digcolor
Trillieem grandiflorum
Trillizm owvatum

-
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1C DMNA ameunt (pg)

140

Caso 2 Familia Melanthi
aceae: Cambios en
tamafio de genoma en

tribu Parideae (Pellicer, J. et al.,
2013)
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Caso 2 Familia Melanthi

aceae: Diversidad de

numero cromosomico
(Pellicer, J. et al., 2013)



Fraccionamiento/dominancia de genes (izq) y
patréon de expresion (der) en genomas duplicados

(Liang & Schnable, 2018)
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Caso 4 Erizos de mar: Cambios en la cromatina originando
NUEevos rasgos por presion selectivapavison etal, 2022)

e Cambios en elementos reguladores a menudo
correlacionan con patrones de expresion
divergentes de genes (ie. desarrollo),
sugiriendo que las modificaciones evolutivas
han sido consequencia de evolucion
fenotipica

* El papel de los cambios evolutivos en la
configuracion de la cromatina sobre Ia
expresion génica y los rasgos (desarrollo).

* Estudio del genoma de erizos de mar:

e Heliocidaris erythrogramma (lecitotrofa)  * Se demostro que presion selectiva impuesta
por cambios en |a historia del Desarrollo re-
modelaron rapidamente los elementos cis de
genes del desarrollo principales para generar
nuevos rasgos y programas embridnicos.

* H. tuberculata (planktotrofa)

* Lytechinus varieagatus (distante
planktotrofa)
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Caso 4 Erizos de mar: Cambios en la cromatina originando
NUEVOS rasgos por presion selectivapavison etal, 2022)
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Caso 4 Erizos de mar: Cambios en la cromatina originando
nUevos rasgos por presion selectivapavison etal, 2022)
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Modelo de apertura de una regidon de la cromatina




Los elementos transponibles dirigen el tamafio del genoma
(Suh, A. 2019)
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Estructura 3D del genoma en mamiferos (tawson etal.,, 2022

Compartment Topologlcally assoclated domailn Chromatin loop




Papel de los ET en la organizacion de la cromatina (awson et .,
2022)
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Tamafo de genomas en

t;fr.osth;iao 6 vertebrados (Redi & Capanna, 2012)
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Posibles fuentes de
transferencia lateral de genes
en eucariotas (sibbald,s. et al. 2020)



Transferencia Horizontal de ET en eucariotas y Animalia
(Wallau,G.L. 2012)
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Transferencia horizontal de ET
(THET o “HTT”) en insectos

(Peccoud, J. et al., 2017)
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Hipotesis sobre la evolucidn del tamafio del genoma
(Blommaert, J. 2018)
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