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El genoma humano es mucho
mas complejo de lo que se creia

© Los genes se
interrelacionan y el
‘ADN basura’, el
90%, no es tan inutil

© Descifran el manual
de instrucciones de
una porcion de toda la
informacion disponible

.f ANTONIO MADRIDEJOS
cordobat@cordoba.elperiodico.com
I BARCELONA

¥ i los genes son ele-
mentos aislados, colo-
cados de forma orde-

% nada y separados por
imaginarias fronteras, ni el mal
flamado ADN basura, gue repre-
senta mds del 90% de las secuen-
cias de nuestro genoma, es tan
indtil como se crefa. Todo es
mucho mas complejo vy dificil de
sintetizar. Esta es la principal
conclusién de un consorcio in-
ternacional que ha logrado. des-
cifrar tras cuatro afios de trabajo
¢l manual de instrucciones de
una pequefa porcion de toda la
informacidn disponible. Es tni-
camenie un 1%, “pero ya da una
idea de cémo van las cosas”, re-
sume el investigador catalan Ro-
deric Guigé, uno de los partici-
pautes en el trabajo.

En el consorcio Encode (Ency-
clopedia of DNA Elements), el
mayor proyecto de este dmbito
tras la secuenciacidén del geno-
ma humano, han participado 80
organizaciones, entre elias el
Centro de Regulacion Gendmica
{CRG}, 1a Universitat Pompeu Fa-
bra {(UPF) y el Instituto Munici-
pal de Investigaciones Médicas
(IMIM), los tres de Barcelona, asi

SERGIDLANZ
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»» Roderic Guig

como el Centro de Investigacio-
nes Oncologicas {CNIO), de Ma-
drid. Los resultados se publican
esta semana en las revistas Natu-
re'y Genome Research.

DE 470 A 30.000 # Los investigado-
res han analizado con detalle
una porcidn de la informacion
en bruto que surgié de la secuen-
ciacién del] genoma humano,
presentada en el 2003. No es un
1% lineal, sino 44 fragmentos
procedentes de todos los cromo-
somas, precisa Guigd: “Hasta
ahora se habian analizado genes
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6 {defante) v su equipo en el CRG de Barcelona, ayer.

CONCretos, perc no una porcién
tan grande del genoma”. De las
44 partes, 14 fueron escogidas
porque se sabia que en ellas
habia genes vinculados a deter-
minadas enfermedades, pero las
30 restantes se tomaror al azar.

El trabajo ha elaborado un ma-
pa de céma son y ddénde se en-
cuentran los genes. En el 1% ana-
lizado se localizaron alrededor
de 470, aunque no es un resulta-
do extrapolable para determinar
si en total hay, como se cree, en-
tre 25.000 y 30.000 genes.

El estudio sostiene claramente

gue la informacién genética no
se acaba en los genes: el ADN ba-
sura, secuencias duplicadas que
parecian no tener utilidad algu-
na, tendrd que cambiar de nor-
bre. *Hemos descubierto que
muchas regiones son mads acti-
vas de lo que pensdbamos, aun-
que adn desconocemos sus fun-
ciones exactas”, dice Guigé. La
otra gran sorpresa ha sido com-
probar que las regiones donde se
encuentran los genes estdn in-
terconectadas, tanto que €s
dificil distinguir dénde empieza
uno y acaba otro, &=
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AESULTADO DEL PROYECTO ENCODE EN EL QUE PARTIGIPAN CIENTIFICOS DE TODO EL MUNDO

El genoma humano es mas complejo
y dificil de sintetizar de lo que se creia

AR

ANTONIO MADAIBESOS
scciadad@epradimranac.com
BARCH.ONA

2. % 1 los genes son ele-
%, 7 mentos aislados, colo-
% % ,

Ié cados de forma orde-
% nada v separados por
imaginarias fronteras, ni el mal
Hamado ADN basure, que repre-
senta mads del 90% de las secuen-
cias de nuestro genoma, es fan
inudtil como se ¢refa. Tedo es
muche més complejo v dificil de
sintetizar. lsta es la principal
conclusion de un consorcio in-
fernacional que ha logrado des
ciifar tras cuatro afios de trabajo
ol manual de instrucciones de
una pequefia porcidn de toda la
informacién disponible. Es dni-
camente un 1%, “pero ya da una
idea de cémo van las cosas”, re
sume el investigador cataldn Ro-
deric Guigé, uno de los espadio-
les participantes en el irabajo.

En el consorcic Encode {Ency-
clopedia of DNA Elements), el
mayor proyecto de este ambito
tras la secuenciacién del geno
ma humano, han participado 86
organizaciones, enire ellas el
Centro de Regulacién Gendmica
(CRG), la Universitat Pompeu Fa-
bra {UPF) y el Insdtuto Munick
pal de Investigaciones Médicas

e ACCeS50.COM soLuciones FrRR EL FROFESIONAL DE LA COMUNICACIEN

Los genes estan interrelacionados y el llamado ‘ADN
basura’, que supone el 90% del total, no es tan indtil
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{IMIM]}, los tres de Barcelona, asi
como el Cenero de Investigacio
nes Oncologicas (CNIO), de Ma-
drid. Los resultados se publican
esla semana en las revistas Natu-
re y Genome Research.

En esencia, lo que han hecho
los investigadores es5 analizar

con defalie una porcion de la in
formacién en bruto que surgié
de la secuenciacidn del genoma
humano, presentada en el 20032,
Mo es un 1% lineal, sine 44 frag
mentos procedentes de todos los
cromosomas, precisa Gaigs,
hioinformadtico adscrito al CRGy

¢l IMIM: “Hasta ahora se habian
analizado genes concretos, pero
no ung porcion fan grande del
genoma”, De las 44 partes, 14
fueron escogidas porque se sabia
que en eilas habia genes vincula
dos a determinadas enfermeda
des, perc las 30 restantes se {0

Los cientfficos han conseguido descifrar el manual
de instrucciones del 1% del elemento genético

maron al azar. El trabajo ha ela
borado an mapa de cémo son. y
dénde se encueniran los genes,
En el 1% analizado se lecaliza-
ron unos 470, pero el resultado
no s extrapolable para determi:
nar si en total hay, como se cree,
enere 25.000 y 30000 genes.

SORPRESA # Il estudio sostiene
claramente gue la informacion
genética no se acaba en los ge
nes: el AN basura, secuencias du
plicadas que parecian no fener
utilidad alguna, tendrd que camr
biar de nombre, “Hemos descu
bierte que muchas regiones son
mas activas de lo que pensdba
mMos, aunque ain desconocemos
sus funcicnes exactas®, dice
Guigd. La otra gran sorpresa ha
sido comprobar que las regiones
donde se encuentran los genes
estan interconectadas, tanto que
e difficil distinguir dénde em-
pieza uno y acaba otro. *Antes se
pensaba que los genes se relacio
naban como las cuentas e an
collar, con fronteras claras, pero
hemos visio que a veoes no estan
separados, sino superpuestos, g
incluso cuesta distinguirios”
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EI genoma humano es mucho
mas complejo de lo que se creia

| BARCELONA

1los genes son elementos

aislados, colocados de for-

ma ordenada y separados

por imaginarias fronteras,
ni el mal llamado ADN basura, que
representa mads del 90% de las se-
cuencias de nuestro genoma, es tan
imitil como se creia, Todo es mucho
mds complejo y dificil de sintetizar,
Esta es la principal conclusién de un
consorcio internacional que ha lo-
grado descifrar tras cuatro afos de
trabajo el manual de instrucciones de
una pequefia porcion de toda la in-
formacién disponible. Es vinicamen-
te un 1%, «perc ya da una idea de
como van las cosasy, resume el inves-
tigador espaficl Roderic Guigd, uno
de los participantes en el trabajo de-
sarrollado.

En el consorcio Encode {Encyclo-
pedia of DNA Elements), el mayor
proyecto de este dmbito tras la se-
cuenciacién del genoma humano,
han participado 80 organizaciones,
entre ejlas ¢} Centro de Regulacién

> Guigé {delante) v su equipo, ayer.

Genémica (CRG), la Universitat Pom-
peu Fabra (UPF) y el Instituto Muni-
cipal de Investigaciones Médicas
(IMIM}, los tres de Barcelona, asi co-
mo el Centro de Investigaciones On-
coldgicas {CNIO), de Madrid. Los re-
sultados se publican esta semana en
las revistas Nature y Genome Research.

e ACCeS50.COM soLuciones FrRR EL FROFESIONAL DE LA COMUNICACIEN

SERGIO LAINZ

DE 470 A 30.000 / En esencia, lo que
han hecho los investigadores es ana-
lzar con detalle una porcién de la
informacion en bruto que surgié de
la secuenciacién del genoma huma-
no, presentada en el 2003, No es un
1% lineal, sino 44 fragmentos proce
dentes de todos los cromosomas,
precisa Guigd, bioinformatico ads-

crito al CRG y el IMIM: «Hasta ahora
se habian analizado genes concre-
108, pero no una porcion tan grande
del genomas. De las 44 partes, 14
fueron escogidas porque se sabia
gue en ellas habia genes vinculados
a determinadas enfermedades, pero
ias 30 restantes se tomaron al azar.

El trabajo ha elaborado un mapa
de cémo son y donde se encuentran
los genes. En el 1% analizado se loca-
lizaron alrededor de 470, aungue no
es un resultado extrapolable para
determinar si en total hay, come se
cree, entre 25.000 y 30.500 genes.

El estudio sostiene claramente
que la informacién genética no se
acaba en los genes: el ADN basura,
secuencias duplicadas que parecian
no tener utilidad alguna, tendri que
cambiar de nombre. <Hemos descu-
bierto que muchas regiones son mds
activas de lo que pensibamos, aun-
que atin desconocemos sus funcio-
nes exactass, dice Guigé. La otra
gran sorpresa ha sido comprobar
que las regiones donde se encten-
tran los genes estdn interconecta-
das, tanto que es dificil distinguir
dénde empieza uno y acaba otro.
«Antes se pensaba que los genes se
relacionaban como las cuentas de
un collar, con fronteras claras, pero
hemos visto que a veces no estan se-
parados, sino superpuestos, e inchr
so cuesta distinguirlos». s
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El genoma humano es mas
complejo de lo que se creia

© Los genes estan
interrelacionados y el
‘ADN basura’, el 90%
del total, no es tan inttil

© En el estudio, que
ha durado cuatro
anos, han participado
80 organizaciones

{| ANTONIO MADRIDEJOS
i sociedad@lavor.elperiodico.com
MADRID

ilos genes son elementos

aislados, colocados de for-

ma ordenada y separados

por imaginarias fronteras,
ni el mal lamado ADN basura, gue
representa mads del 90% de las se-
cuencias de nuestro genoma, s tan
imitil como se crefa. Todo es mucho
mds complejo y dificil de sintetizar.
Esta es la principal conclusién de un
consorcio internacional que ha lo-
grado descifrar tras cuatro afios de
trabajo el manual de instrucciones de
una pequeiia porcion de toda lz in-
formacién disponible, Es tinicamen-

te un 1%, ¢pero ya da una idea de
como van las cosasy, resume el inves-
tigador cataldn Roderic Guigé, uno
de los participantes en el trabajo.

En el consorcic Encode {Encyclo-
pedia of DNA Elements), el mayor
proyecte de este dmbito tras la se-
cuenciacion del genoma humano,
han participado 80 organizaciones,
entre ellas el Centro de Regulacién
Gendémica (CRG), 1a Universidad
Pompeu Fabra {UPF} y el Instituto
Municipal de Investigaciones Médi-
cas (IMIM), los tres de Barcelona, asi
como el Centro de Investigaciones
Oncoldgicas {CNIO), de Madrid. Los
resultados se publican esta semana
en las revistas Nature y Genome Re-
search.

DE 470 A 30.000 / In esencia, lo que
han hecho los investigadores ¢s ana-
lizar con detalle una porcion de la
informacion en bruto que surgié de
la secuenciacion del genoma huma-
no, presentada en el 2003, No es un
1% lineal, sino 44 ffagmentos proce-
dentes de todos los cromosomas,
precisa Guigé, bioinformadtico ads-
crito al CRG y el IMIM: «Hasta ahora
se habian analizado genes concre-
10s, pEro no una porcion tan grande

e ACCeS50.COM soLuciones FrRR EL FROFESIONAL DE LA COMUNICACIEN

del genoma». De las 44 partes, 14
fueron escogidas porque se sabia
que en ellas habia genes vinculados
a determinadas enfermedades, pero
las 30 restantes se tomaron al azar.

Fl trabaje ha elaborado un mapa
de cémo son y donde se encuentran
los genes. En el 1% analizado se loca-
lizaron alrededor de 47¢, aunque no
es un resultadoe extrapolable para
determinar si en total hay, como se
cree, entre 25.000 y 30.000 genes.

El estudio sostiene claramente
que la informacién genética no se
acaba en los genes: el ADN basura,
secuencias duplicadas que parecian
no tener utilidad alguna, tendrd que
cambiar de nombre. sHemos descu-
bierto que muchas regiones son mas
activas de lo que pensdbamos, aun-
que atin desconocemos sus funcio-
nes exactass, dice Guigé. La otra
gran sorpresa ha sido comprobar
que las regiones donde se encuen-
tran los genes estdn interconecta-
das, tanto que es dificil distinguir
ddnde empieza unoy acaba otro.
cAntes se pensaba que los genes se
relacionaban como las cuentas de
un collar, con fronteras claras, pero
hemos visto que a veces no estan se-
parados, SiNO SUpeTpuestos:. =
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