Biosaia (revista de los masteres de Biotecnologia Sanitaria y Biotecnologia Ambiental, Industrial y Alimentaria de la UPO) n°4 (marzo de 2015)

z Ml Biotecnologia Ambiental,
Poster B nclistial ) Alimenfaria,

-

Integracion de herramientas para la anotacién
global de genomas procariotas: desde la
prediccion de genes hasta la definicion de rutas metabdlicas y
reacciones

Carlos Sanchez Casimiro-Soriguer(1), Hikmate Abriouel(2), Nabil Benomar(2) y Antonio J.
Pérez-Pulido(1)
(1)Centro Andaluz de Biologia del Desarrollo, Universidad Pablo de Olavide-Consejo Superior de Investigaciones
Cientificas, Junta de Andalucia, Sevilla, Spain.

(2)Area de Microbiologia, Departamento de Ciencias de la Salud, Universidad
de Jaén. 23071-Jaén.

Palabras clave: Anotacion, Procariota, Sma3s, Prodigal, Infernal, Pathway Tools

RESUMEN

Motivaciéon: Debido al abaratamieno de la secuenciaciéon de genomas, en los Ultimos afios ha aumentado el nimero de
organismos cuyo genoma ha sido completamente secuenciado, especialmente en el caso de organismos procariotas, con
genomas mas cortos. Pero una vez que se dispone de la secuencia de ADN de un nuevo genoma, es necesario extraer toda
la informacién que encierran y que puede resolver preguntas biolégicas relacionadas con el organismo en estudio, como por
ejemplo el tipo de compuestos que pueden metabolizar o la relacién evolutiva que presentan con respecto a otros organismos
cercanos. Para ello, hay que llevar a cabo una anotacion tanto estructural como funcional del genoma, tratando de situar sus
elementos gendmicos y la funcién que llevan a cabo, todo lo puede llevar a definir el mapa metabdlico del organismo y sus
relaciones con la informacion almacenada en las bases de datos actuales.

Métodos: La propuesta de este trabajo para la anotacion de un genoma bacteriano sigue el siguiente flujo de trabajo:
partiendo del genoma secuenciado de una bacteria se emplea el programa Prodigal para la localizar la posicion de todos los
genes codificantes de proteinas. Para completar el paso de anotacién estructural, se localizan también los genes no
codificantes de proteinas, utilizando para ello el programa Infernal, entrenado para encontrar genes de ARNr, ARNt y ARNnc.
Una vez disponemos de las coordenadas de todos los genes, se pasa a la anotacion funcional de aquellos que codifican para
proteinas, utilizando para ello el programa Smag3s, el cual ya ha demostrado buenos resultados en genomas bacterianos. Por
ultimo, a partir de la anotacion generada, se usa el programa Pathway Tools para predecir las rutas metabdlicas y reacciones
enzimaticas a partir de los “EC number” (cédigos de enzimas), los términos GO (Gene Ontology) y la concordancia con los
nombres de genes anotados, lo que nos da como resultado final el mapa metabdlico completo de la bacteria, asi como un
mapa gendmico que incluye una prediccién de operones. Asimismo, las proteinas de membrana son también predichas,
mediante una asignacion manual de la reaccion de transporte.

Resultados y conclusiones: El flujo de trabajo propuesto ha sido ensayado ya con dos genomas bacterianos completos, y
ha demostrado que en apenas una semana se puede concluir toda la anotacion, teniendo una vision global del genoma
analizado la cual puede ayudar en analisis mas particulares.
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