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Fuente: Athanasopoulou et al., 2022 
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Shotgun jerárquico: 

- El Proyecto Genoma Humano
supone la punta de lanza de esta
tecnología.

- Era necesario clonar grandes
fragmentos del genoma humano
en cromosomas artificiales de
bacterias (BACs).

- Cada BAC era, a su vez,
fragmentado, seleccionado
(tamaño, marcadores) y clonado.

- A partir de cada clon, se obtenía
el ADN que iba a ser
secuenciado.

Shotgun genoma completo:

- Basado en el solapamiento de
gran número de fragmentos.

- Sin mapeo físico.



Fuente: Shendure et al., 2017 



Uno de los problemas fundamentales de esta
técnica lo constituyen las discontinuidades.

Las secuencias pareadas se agrupaban en
contigs. Aquellos contigs solapantes constituían
scaffolds de mayor tamaño.

Los huecos existentes entre scaffolds tenían
que ser ‘cerrados’ mediante secuenciación
directa y chromosome walking.

Proceso llevado a cabo de forma manual por
científicos ‘finishers’.





El volumen de datos generados crece exponencialmente.
Nace la necesidad de crear repositorios para centralizar la información (GenBank) y herramientas que sean
capaces de interrogar a las bases de datos (BLAST).
En 1982, en torno a medio millón de bases se habían depositado en GenBank; En 1986, la cifra casi llegaba a
los 10 millones de bases (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/statistics/).

Fuente: Tamang, 2023
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/statistics/


NGS-SBS
(Next Generation Sequencing-Sequencing By Synthesis)



SOLEXA (Ilumina): usos



Pirosecuenciación 454 (Life Sciences): usos



SECUENCIACIÓN DE TERCERA GENERACIÓN





PacBio (Pacific Biotechnology)
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Hoy, disponemos de unos 800 genomas vegetales (ensamblados a 
distintos niveles).
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