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Introduccién. Recientemente se ha desarrollado
tecnologia novedosa basada en el disefio de sondas que
integran un microarreglo, denominado el “Sensor
Universal de Huella Gendémica” (UFC), encaminado a la
identificacién “Universal” de los genomas, mediante la
huellas gendmicas, que consisten en patrones de
h|br|da0|on entre las sondas y un blanco de DNA
(genoma) Utilizando la tecnologia del UFC, hasta el
momento se han estudiado genomas completos de
viroides, virus y bacterias, pero se propone ahora trabajar
con genomas eucarioticos, lo que constituye todo un reto
debido a su complejidad, tamafio y de procesamiento
bioinformatico, que requiere del desarrollo de nuevas
estrategias y de recursos para su estudio.

La identificacién de organismos eucariéticos es de gran
importancia en  biotecnologia, salud, industria,
criminalistica, comercio, etc. Sin embargo, no existe
ningun procedimiento para identificar a estos organismos
en un solo ensayo con alta sensibilidad en la
discriminacion. Se disefo y se valido in silico un chip de
DNA para identificar la huella genémica de cualquier

organismo eucariotico.

Metodologia. Se construyé un banco de datos de
organismos eucarioticos, lo cuales se obtuvieron de
GenBank. Se determin6 la longitud de la sondas. Se
disefio un conjunto de sondas, y la seleccion fue en
base: (i) pardmetros composicionales (desarrollo de los
programas addword.pl y compotition.pl,), (ii) seleccién
para maximizar la variabilidad de las sondas Yy (iii) una
estrategia de TRIM que utiliza limites de Tm y energia
libre de Gibbs (programa TmDritrid.exe).

Resultados y discusién. Se construyé de forma semi-
automatizada un banco de datos con los genomas
completos de 30 organismos eucariéticos totalmente
secuenciados (Saccharomyces cerevisiae, Mus
musculus, Arabidopsis thaliana entre otros). Se calculo
un tamafio de sonda de 17 mer. Se construyé un
conjunto de sondas utilizando, el programa UFC
Designer 3.0, este conjunto se denomino nucleo (13-mer)
y se sometid a una extension de longitud por la adicion
de 4 bases en distintos sitios, seguido de la seleccion de
las sondas que tengan un minimo diferencias espaciadas
para maximizar su variabilidad mediante un proceso de
seleccion: composicion de GC, entropia secuencial y de
repetidos internos. Con el conjunto de sondas finales y

las secuencias de genomas eucaridticos se sometieron a
hibridacidon virtual para obtener la huella genémica de
cada organismo. La huellas gendmicas se compararon
entre si para obtener distancias y construir un arbol
taxonémico. Se desarrollaron en PERL distintos
programas que han permitido el avance del proyecto.

Fig. 1. Huellas genémicas de Homo sapiens (arriba rojo) y de
Caenorhabditis elegans (abajo en verde) y su sobreposicion
(centro).

Conclusiones. La solucién requiri6 de mejoras
bioinformaticas para obtener un nuevo UFC con sondas
de un mayor tamafio y de llevar a cabo el proceso de
hibridacién virtual en tiempo razonable. Un nuevo UFC-
17, que contiene 17,821 sondas 17-mer. Se obtuvieron
las huellas gendmicas, de 30 organismos eucariéticos
secuenciados, entre ellos a los organismos unicelulares,
plantas y animales. La validacion se realizé mediante la
comparacion de la distribucion de los organismos en un
arbol taxonémico construido con las distancias entre las
huellas gendmicas respecto a la taxonomia conocida
actualmente. Se observo sensibilidad en la discriminacion
y coinciden de forma razonable ambas taxonomias, lo
que sugieren que el UFC puede ser aplicado con éxito
para estudios experimentales.
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