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Temas a revisar

• Genomas virales, bacterianos y arqueanos

• Constitución de genomas eucariotas

• Aporte de fuentes externas al genoma eucariota

• Duplicación completa de genomas



Variación de tipos de genomas virales (Koonin, E.V. et al., 2015) 



Variación de tamaños de genomas (Brunk & Martin, 2019) 



Origen de virus de 
eucariotas (Koonin, E.V. et al., 2015) 



Evolución de retroelementos y retrovirus
(Koonin, E.V. et al., 2015) 



Evolución de virus dsADN
a partir de dos grupos de 
bacteriofagos (Koonin, E.V. et al., 

2015) 



Origen quimérico de virus (Harris & Hill, 2021) 



Genomas Procariotas



Organización de genomas en los tres reinos
(Feng,X et al., 2019) 



Posible evolución de 
bacterias a partir de 

ambientes hidrotermales
vénticos (Martin & Sousa, 2016) 



Posibles factores que contribuyen a la formación de 
genomas bacterianos (Kooning & Wolf, 2008) 



Principales fuerzas evolutivas en procariotas y su efecto
en tamaño del genoma (Kooning & Wolf, 2008) 



Genomas Arqueas



Número de genomas
secuenciados de Arquea

cultivables y no cultivables
(pto. rojo) (Baker, B.J. et al., 2020)



Composición del genoma en Arquea y Bacteria 
(Kellner et al. 2018) 



Filogenia de Arquea (Baker, 

B.J. et al., 2020)





La hipótesis del origen de los eucariotes a partir de grupo
ancestral de Arquea (Brückner & Martin, 2020; Nobs et al. 2022) 



Genomas Eucariotas



Modelo de origen de eucariotas (Wu et al. 2022)



Esquema Último Ancestro
Común Eucariota (”LECA”) con 

contribuciones bacterianas
(morado), arqueas (verde

claro) e innovaciones
eucariotas (amarillo).

(Nobs et al. 2022)



Genes bacterianos (azul) y de arquea
(rojo) en el genoma eucariota (Brückner & 

Martin, 2020) 



Categorías funcionales (Brückner & Martin, 

2020) 

-Secuencias de 19 millones proteínas de: 150  eucariotas y 
5655 procariotas

-Gen: Sistemas genéticos; Met: Metabolismo; Env: 
Procesamiento ambiental; Cell: Procesos celulares; Sys: 
Sistema organismal



Datos sobre genomas entre diferentes grupos indica una 
diversidad grande (Elliot & Gregory, 2015) 



Caso 1 Aves: Pérdida y ganancia de 
ADN en 10 linajes de mamíferos (Kapuska, 

A. et al., 2017) 



Caso 1 Aves: Pérdida y ganancia de 
ADN en 12 linajes de aves (Kapuska, A. et al., 

2017) 



Caso 1 Aves: Tasa de microdeleciones y número de 
eventos en amniotas (Kapuska, A. et al., 2017) 



Caso 1 Aves: Tasa de 
deleciones de tamaño 

medio y número de 
eventos en amniotas 

(Kapuska, A. et al., 2017) 



Variación en tamaño genoma en plantas (Dodsworth, S. et al., 2015) 

-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



Caso 2: Familia Melanthi 
aceae con eventos 

reducción/aumento en 
tamaño genoma (Pellicer, J. et al., 

2013) 



Caso 2 Familia Melanthi 
aceae: Cambios en 

tamaño de genoma en 
tribu Parideae (Pellicer, J. et al., 

2013) 



Caso 2 Familia Melanthi 
aceae: Diversidad de 

número cromosómico 
(Pellicer, J. et al., 2013) 



Fraccionamiento/dominancia de genes (izq) y 
patrón de expresión (der) en genomas duplicados 

(Liang & Schnable,  2018)



Caso 4 Erizos de mar: Cambios en la cromatina originando 
nuevos rasgos por presión selectiva(Davison et al.,  2022)

• El papel de los cambios evolutivos en la 
configuración de la cromatina sobre la 
expresión génica y  los rasgos (desarrollo). 

• Estudio del genoma de erizos de mar:

• Heliocidaris erythrogramma (lecitotrofa)

• H. tuberculata (planktotrofa)

• Lytechinus varieagatus (distante 
planktotrofa)

• Cambios en elementos reguladores a menudo 
correlacionan con patrones de expresión 
divergentes de genes (ie. desarrollo), 
sugiriendo que las modificaciones evolutivas 
han sido consequencia de evolución 
fenotípica

• Se demostró que presión selectiva impuesta 
por cambios en la historia del Desarrollo re-
modelaron rápidamente los elementos cis de 
genes del desarrollo principales para generar 
nuevos rasgos y programas embriónicos.



Caso 4 Erizos de mar: Cambios en la cromatina originando 
nuevos rasgos por presión selectiva(Davison et al.,  2022)



Caso 4 Erizos de mar: Cambios en la cromatina originando 
nuevos rasgos por presión selectiva(Davison et al.,  2022)

Modelo de apertura de una región de la cromatina



Los elementos transponibles dirigen el tamaño del genoma 
(Suh, A. 2019) 



Estructura 3D del genoma en mamíferos (Lawson et al., 2022) 



Papel de los ET en la organización de la cromatina (Lawson et al., 

2022) 



Papel de los ET en la 
organización de la cromatina 

(Lawson et al., 2022) 



Tamaño de genomas en 
vertebrados (Redi & Capanna, 2012) 



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) 



Transferencia horizontal de ET 
(THET o “HTT”) en insectos 

(Peccoud, J. et al., 2017) 



Principales transiciones de ET 
en genomas de mamíferos 

(Plat II, R.N. et al. 2018) 



Contenido de ET en genomas 
de mamíferos y otros 

vertebrados (Plat II, R.N. et al. 2018) 



Hipótesis sobre la evolución del tamaño del genoma 
(Blommaert, J. 2018) 
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