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DARWIN, 200 AÑOS DE SU NACIMIENTO, 200 AÑOS DE LA PUBLICACIÓN 
DE LA “Filosofía Zoológica” DE J. B. LAMARCK, 

A 150 AÑOS DE LA PUBLICACIÓN DE 
“El origen de las Especies”  

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 

 

 
No hemos obtenido ninguna explicación científica sobre 
 la visión ordinaria de que cada una de las especies  
han sido creadas independientemente. 
 Charles Darwin, 1959. 
 
 

 
 
 

No es el más fuerte de las especies el que sobrevive,  
tampoco es el más inteligente el que sobrevive.  

Es aquel que es más adaptable al cambio.  
Charles Darwin, 1959. 
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1. Resumen 

 

Este trabajo es un intento para comprender mejor las relaciones evolutivas entre 

las Archaeas, las Bacterias y los Eucariontes estudiando las similitudes y diferencias 

genéticas y funcionales entre estos tres grupos. Utilizando BLAST se identificaron los 

genes conservados entre dos de los tres linajes, así como la categoría funcional a la 

cual estos genes pertenecen (de acuerdo al KEGG Kyoto Encyclopedia of Genes and 

Genomes).  Más precisamente, los análisis que se realizaron fueron los siguientes: (1) 

los genes conservados en Archaeas y Bacterias excluyendo a los Eucariontes; (2) los 

genes conservados en Bacterias y Eucariontes excluyendo a las Archaeas; y (3) los 

genes conservados que comparten Archaeas y Eucariontes excluyendo a las 

Bacterias.  

Los  resultados sugieren que los genes conservados en Archaeas y Bacterias 

excluyendo a los Eucariontes, identificados que  en su mayoría del tipo operacional 

(genes metabólicos)  serán en principio el resultado de la transferencia horizontal entre 

estos grupos, o bien genes que se encontraban en el cenancestro, y que posiblemente 

se perdieron en la evolución temprana del linaje eucarionte y  probablemente se 

retuvieron entre Archaeas y Bacterias debido a que son importantes para el estilo de 

vida procarionte. Para el segundo análisis, los genes conservados en Bacterias y 

Eucariontes con exclusión de Archaeas, identificamos en su mayoría son genes  

operacionales de varias clases funcionales y  esto nos sugiere que probablemente el 

que compartan estos genes se deba a la transferencia de genes por el proceso de 

endosimbiosis, de los ancestros de los organelos (como las mitocondrias y 

cloroplastos) al núcleo-citoplasma eucarionte. En el tercer análisis los genes 

conservados por Archaeas y Eucariontes excluyendo a las Bacterias, encontramos 

que la mayoría son genes que están relacionados con la y replicación y reparación del 

ADN, así como la traducción (genes informacionales), lo que nos sugiere que estos 

genes se originaron un poco antes del ancestro de este grupo.  

Los  estudios sugieren que los eucariontes son una mezcla de genes de 

procariontes; los bacterianos que en su mayoría son genes operacionales y los genes 

informacionales  por parte de las Archaeas. En cuanto a Bacterias y Archaeas pudo 

ser un intercambio horizontal de genes entre ambos linajes, o en su caso por herencia 

del cenancestro.  

 



 

 

2. INTRODUCCIÓN. 
 

Darwin afirmó en 1859 “es probable que todos los seres vivos que hay en la Tierra 

desciendan de un mismo ancestro”, sin embargo no dio muchos detalles sobre cuales 

serían las características de ese ancestro (Darwin, 1859) .  

 

Las similitudes bioquímicas y genéticas básicas de los seres vivos reveladas en los 

últimos 50 años de investigación nos sugieren un origen común para todos los 

organismos, tal y como había intuido Darwin. 

 

El uso de secuencias como marcadores moleculares ha permitido resolver 

controversias evolutivas y taxonómicas, difíciles de aclarar entre especies con las 

comparaciones  morfológicas o los estudios paleontológicos. 

 

2.1 Filogenias universales y el Último Ancestro Común Universal 
 

Desde los inicios de los estudios biológicos, el sueño de muchos evolucionistas ha 

sido lograr clasificar a toda la diversidad biológica jerárquicamente en un gran árbol 

universal (Doolitle, 1999). Anteriormente no había sido posible hacer dicho árbol, 

debido a que hasta a mediados del siglo XX la biología evolutiva dependía 

principalmente de comparaciones morfológicas y del estudio del registro fósil para 

hacer inferencias del pasado, lo que implica que para especies fenotípicamente muy 

distintas no había forma de establecer relaciones evolutivas basadas en caracteres 

compartidos. 

 

Probablemente la primer filogenia universal fue realizada por Haeckel en 1866 (fig. 1). 

En dicha filogenia, Haeckel propone la existencia de un tercer reino denominado 

protista, en donde agrupa a todos los seres vivos que no pertenecen ni a las plantas ni 

a los animales.  



 

Fig. 1 Filogenia universal propuesta por  Ernst Haeckel(1866) 

 

Posteriormente, Edourd Chatton(1938) diferenció dos grandes tipos de células. 

Uno de estos grupos, los eucariontes, se caracterizan por presentar arreglos 

intramembranales que constituyen organelos y un núcleo-citoplasma. El otro grupo, 

que carecía de núcleo, se le denominó procarionte. 

 

Más adelante, Lynn Margulis (1970) en donde se proponen argumentos 

convincentes para suponer que losorganelos eucariontes evolucionaron mediante un 

proceso de endosimbiosis. 

 

A partir de este momento es que se conoce el esquema tradicional de 

clasificación de los seres vivos, en el que se les agrupa en cinco reinos y éstos a la 

vez en dos grandes grupos: los procariontes y los eucariontes. 

 

Con el descubrimiento de la estructura del DNA y con las primeras secuencias 

de aminoácidos y nucleótidos se desarrolló la disciplina de la evolución molecular. A 

partir del trabajo de Zuckerkandl y Pauling (1965), mostraron que, mediante la 

comparación  de secuencias de nucleótidos y aminoácidos, se podía obtener más 

información con respecto a la evolución de las secuencias y de la evolución de los 



seres vivos respaldando caracteres, funciones y eventos de evolución que no son 

detectables por caracteres fenotípicos. Este estudio de secuencias nos permitió 

estudiar las probables características de organismos ancestrales e incluso de eventos 

de evolución temprana de la vida. De esta forma se generaron las primeras 

reconstrucciones filogenéticas basadas en secuencias de genes.  

 

Durante cerca de diez años este enfoque permitió no solamente comparar 

proteínas como las hemoglobinas, el citocromo C, las ferrodoxinas y otras más, sino 

también construir árboles evolutivos que podían incluir organismos tan distintos entre 

sí como las bacterias, los hongos y los mamíferos marinos, lo cual hubiera sido 

imposible con los criterios morfológicos tradicionales. 

   

Debido a la universalidad de algunos genes (como el rRNA entre otros) su uso 

para establecer relaciones filogenéticas nos permite en principio hacer comparaciones 

entre todos los seres vivos, lo que abre la posibilidad de hacer una filogenia universal.  

 

Basados en la metodología de las filogenias moleculares, a partir de la 

comparación de secuencias completas de 16S/18S de la subunidad pequeña del RNA 

ribosomal (cuyas siglas en ingles se abrevian SSU rRNA) provenientes de diversos 

organismos tanto procariontes como eucariontes, Woese y Fox (1977) encontraron 

que de acuerdo a esta molécula, los seres vivos actuales se dividen en tres grandes 

linajes (denominados dominios); Archaeas, Bacterias (ambos procariontes) y el 

Nucleocitoplasma Eucarionte, fig. 2. 

 

Fig. 2. Filogenia universal, basada en la SSU rRNA (Woese y Fox 1977) 



 

Con esto se demostró que la mayoría de la diversidad de los seres vivos se 

encuentra a nivel microbiano, esto es, dos de los tres linajes (Bacterias y Archaeas) 

están compuestos exclusivamente  por procariontes, mientras que gran parte del linaje 

eucarionte está compuesto por organismos unicelulares muy divergentes a las plantas 

y los animales. 

 

  El dominio Bacteria, está representado por procariontes, generalmente 

mesofílicos, en donde se  presentan una amplia gama de metabolismos y 

adaptaciones a diferentes ambientes y tipos de vida; el dominio Archaea, separa a dos 

grandes grupos de procariontes: Chenarchaeota conformado por procariontes 

hipertermofílicos y especies relacionadas filogenéticamente que presentan algunos 

rasgos comunes con los eucariontes, y los Euryarchaeota, que incluye a los 

procariontes metanógenos y halofílicos. El tercer dominio es el Eucarya, que incluye a 

todos los organismos con células nucleadas (Fig. 3). 

 

 

Fig. 3. Clasificación general de los tres dominios (Woese, 2000) 

 

Además la filogenia de 16/18 SSU rRNA sirvió como base a partir de la cual 

construir una clasificación  natural universal (Woese, et al, 1990)   

 

Con la filogenia universal propuesta por Woese y Fox (1977), viene implícita la 

hipótesis de una especie  ancestral  a partir de la cual todos los seres vivos 



descendemos. Inicialmente Woese y Fox denominaron progenote a la entidad 

biológica que se encuentra en la base del árbol universal y es una entidad hipotética 

primitiva en la que el fenotipo aun no se encontraba diferenciado del genotipo. Años 

más tarde, Woese (1983, 1987) continuó desarrollando su hipótesis y propuso que el 

progenote era un sistema donde el material hereditario estaba constituído por 

moléculas fragmentadas de RNA que aun no estaban integradas en un solo polímero 

genético. 

 

No todos aceptaron la posibilidad de que el último ancestro común fuese, en 

efecto, un progenote. A partir del análisis de secuencias de tRNA de los tres linajes 

celulares, Fitch y Upper (1987) sugirieron que el ancestro común a éstos ya poseía un 

código genético equivalente al de las células contemporáneas y propusieron que el 

árbol del rRNA se trifurcaba no a partir de un progenote sino de un organismo 

complejo al que denominaron cenancestro, que literalmente quiere decir “ultimo 

ancestro común” y que no necesariamente implica una entidad con características 

primitivas como aquéllas sugeridas por el progenote. Por otra parte, la comparación de 

las secuencias homólogas comunes a organismos de los tres linajes permitió proponer 

que el ancestro común del árbol de rRNA era, en realidad, una célula procarionte 

dotada de los mismos rasgos biológicos de una bacteria contemporánea (Lazcano et 

al., 1992; Lazcano, 1995).  

 

Es posible describir las características biológicas del último ancestro común 

como el conjunto de aquellas características comunes y homólogas a todos los seres 

vivos y que se han heredado verticalmente desde el ancestro a sus descendientes, 

mas aquellas características que estuvieron presentes en el ancestro universal pero 

que se perdieron en uno o más linajes, menos aquellas características homólogas que 

son comunes a todos los seres vivos debido a que han sido heredadas 

horizontalmente entre linajes. Por lo anterior, el genoma del  último ancestro común 

sería aquel conjunto de genes homólogos a los tres linajes celulares, que han sido 

heredados verticalmente desde el ancestro universal (Fig. 4).  



 

Fig. 4. Caracterización del Último Ancestro Común (LCA). (Lazcano et al., 1992). 

 

Esta metodología para reconstruir el último ancestro común no es del todo 

infalible ya que su precisión dependerá de una serie de factores tales como el sesgo 

en el muestreo de especies con los cuales hagamos la reconstrucción, las pérdidas 

polifiléticas secundarias tanto de genes individuales como de rutas metabólicas 

completas, las sustituciones no ortólogas de genes y la intensidad del fenómeno de 

transferencia horizontal entre linajes, (Becerra et al. 1997). Por lo tanto, la 

caracterización del ancestro común universal como una célula procarionte compleja 

sugiere la existencia de una fase de evolución biológica previa a la trifurcación. 

 

Las filogenias universales con raíz  se  hicieron utilizando moléculas parálogas 

como grupo externo; esto fue realizado por primera vez en  los trabajos de Iwabe et 

al., (1989) usando los factores de elongación (EF-G. EF-Tu) y por; Gogarten et al., 

(1989) empleando las subunidades  y β de las ATP sintetasas. Ambos grupos 

llegaron independientemente a la conclusión de que la raíz  universal se encuentra 

localizada en la rama de las bacterias, ya que  a partir de moléculas a los que se les 

adjudica una  antigüedad   mayor a la del cenancestro es posible reconocer una 

relación estable entre los tres dominios. 

 

Esto no solamente implica que la naturaleza del último ancestro común tendrá las 

características similares a las bacterias actuales, sino que también sugiere que una 

porción importante del nucleocitoplasma eucarionte ha sido heredado a partir de las 

Archaeas. 

 
 
 



2.2 Transferencia horizontal de genes 
 

Con la filogenia universal de Woese, el origen endosimbiótico de mitocondrias y 

plástidos, la raíz del árbol universal en el linaje bacteriano, la  historia evolutiva de la 

vida en la tierra parecía estar resuelta en gran parte. El árbol evolutivo propuesto por 

Woese representaría la ancestría-descendencia entre todas las especies actuales. 

Dicho árbol evolutivo estaría dominado por la herencia vertical y las especies se 

clasificarían de forma jerárquica de acuerdo al grado de proximidad entre ellas. La 

molécula de 16S rRNA, por sus características de universalidad, tasa de evolución 

lenta y conservación de función, parecía ser el marcador ideal para trazar la evolución 

a nivel organísmico y construir el árbol universal de la vida. 

 

Sin embargo, el optimismo en la filogenia del 16S/18S rRNA como marcador 

universal se cuestiono cuando se comenzaron a hacer otras filogenias universales 

basadas en otros genes conservados en los tres linajes celulares y provenientes de 

genomas completamente secuenciados (Dolittle, 1999). Con las primeras secuencias 

completas de genomas se pensó que las filogenias de la mayoría de los genes 

reflejarían el esquema evolutivo propuesto por Woese y Fox (1977), con la excepción 

de los genes transferidos de forma horizontal entre los linajes. Sin embargo, los 

análisis reflejaron una historia distinta.  

 

Las distintas filogenias moleculares mostraron que diferentes grupos de genes 

homólogos de un mismo grupo de organismos presentan arboles filogenéticos con 

topologías distintas a las propuestas por Woese y Fox (1977) y Brown et al., (1997). 

(Fig. 5). 

Este fenómeno de topologías distintas fue atribuido al fenómeno de la 

transferencia horizontal de genes, entre especies. De hecho se sugirió que la 

transferencia horizontal de genes entre diferentes linajes organísmicos parecía ser 

mucho más común de lo que hasta entonces se había creído.  



 
Fig. 5. Topologías de filogenias obtenidas utilizando distintos marcadores moleculares 

(Brown y Doolittle, 1997) 

 

De acuerdo a Wolf et al. (2002), la transferencia horizontal representa una de 

las fuerzas principales del fenómeno evolutivo cuando menos en procariontes. Por ello 

se ha sugerido que para representar la historia evolutiva de una serie de linajes hay 

que considerar la historia de todos sus genes (Doolittle, 1999). Por lo que tanto la idea 

de la existencia de linajes organísmico definidos cada uno por los linajes de genes que 

evolucionan “juntos” en un mismo genoma y que se pueden representar con un solo 

marcador molecular pareció desvanecerse y en su lugar se sugirió un esquema en 

donde la transferencia génica horizontal dominaba la estructura del árbol universal a 

gran escala. Fig. 6. Implicando que no era posible reconstruir el complemento genético 

del último ancestro común a partir de la comparación de genomas. 

 

Fig. 6. Filogenia universal  propuesta por Doolittle (1999) 



 

Dicha situación llevo a sugerir que el último ancestro común  no era una 

entidad discreta, sino una comunidad de células que evolucionaron como una unidad 

biológica y que el ancestro universal estaba constituído por una población de 

progenotes con sistemas de procesamiento de información muy poco precisos en 

donde la dinámica evolutiva estaba regida principalmente por una alta tasa de 

mutación y de transferencia horizontal y conforme evolucionaron estructuras biológicas 

más complejas y precisas, tanto la tasa de mutación como la transferencia horizontal 

disminuyo y la dinámica evolutiva comenzó a parecerse al de las células 

actuales.(Woese, 1998). 

 

Sin embargo la intensidad del fenómeno de transferencia horizontal ha sido 

cuestionada, ya que análisis hechos a partir de comparar el número de familias de 

genes que comparten los genomas completamente secuenciados, sugiere la 

existencia de los tres linajes celulares, (Tekaia et al. 1999), así como una filogenia 

universal derivada de concatenar una serie de genes universalmente conservados 

(Brown, et al, 2001). También se ha sugerido que distintos linajes celulares han estado 

sujetos a distintas tasas de transferencia horizontal (Zhaxybayeva et al, 2004). Dichos 

análisis rescatan la existencia de los tres grandes grupos filogenéticos (Archaea, 

Bacteria y Eucarya) y parece indicar que la transferencia horizontal entre linajes no ha 

sido tan elevada como para borrar del todo el pasado “organísmico”.  

 

Fig. 7. Complemento genético del LCA, donde se muestra con flechas la 

transferencia horizontal de genes entre los tres dominios celulares 

 

En este sentido sigue siendo un debate la cantidad de transferencia horizontal que 

ha existido entre los linajes celulares. 



 
  

2.3 Genoma mínimo 
 

Todos los organismos vivos están formados por células y cada una de ellas 

almacena, en su genoma toda la información necesaria para su correcto 

funcionamiento, el número de genes presentes en el genoma de cada especie puede 

ser muy variable y depende en parte de la complejidad del organismo, pero sólo en 

parte, de aquí deriva la paradoja del valor “C”. De hecho se puede decir que hasta el 

organismo más simple de los organismos unicelulares que habitan en nuestro planeta 

presenta un grado sorprendente de complejidad. Lo importante es preguntarse si la 

complejidad se atribuye a algo necesario para que se pueda desarrollar la vida, o si 

por el contrario, la vida puede ser posible con un número menor de componentes 

moleculares. Con estos planteamientos y  la secuenciación de los primeros genomas 

completos, se realizó el primer trabajo de la aproximación al genoma mínimo mediante 

genómica comparada, y se remonta a 1996, cuando los dos primeros genomas 

bacterianos completos, correspondientes a Haemophilus influezae y Mycoplasma 

genitalium estuvieron disponibles (Mushegian y Koonin, 1996)(Fig.8) .  

 

El “genoma mínimo” es el acercamiento para estimar el numero más pequeño de 

elementos genéticos suficientes para construir un tipo de organismo celular moderno 

de vida libre (Mushegian,1999). Lo que sugiriere es que el conjunto de genes 

compartidos entre ambos genomas representa el número mínimo de genes necesarios 

para mantener una célula viva. 

 

Fig. 8. Representación del genoma mínimo Mushegian y Koonin, (1996) 
 



Con este trabajo encontraron que el conjunto de genes que comparten  y 

formarían  el genoma mínimo es de 256. Las dos bacterias utilizadas en la 

comparación están separadas por 1.500 millones de años de evolución, por lo que los 

genes conservados a través de tan grande distancia filogenética y tras el proceso de 

reducción genómica, fueron considerados muy buenos candidatos para ser esenciales, 

por lo tanto ser ideales para el genoma mínimo. Sin embargo un estudio con 

mutagénesis en M. genitalium permitió comprobar que muchos de los genes incluídos 

en el conjunto mínimo propuesto no eran esenciales (Hutchison III, et al.,1999). 

Además se ha visto que si se aumenta el número de genomas usados en la 

comparación, él conjunto de genes compartidos se reduce considerablemente.  

 

Por lo anterior se llega a la conclusión de que el trabajo de Mushegian y Koonin 

es solo o parcialmente correcto ya que  el conjunto de genes que representan el 

genoma mínimo es relativo al sistema parásito hospedero que se estudie y por lo tanto 

a la historia evolutiva de los organismos a partir de los cuales se hizo la comparación 

genómica. En segundo lugar, sugirieron que este conjunto de genes podía ser 

representativo del genoma del último ancestro común. Como en el conjunto de genes 

homólogos entre las dos especies faltaban una serie de proteínas clave en la síntesis 

del ADN llegaron a la conclusión de que el último ancestro común poseía un genoma 

de RNA. Conclusión que fue prematura debido a que en su estudio se utilizaron   

organismos de tipo parásito, por lo que lo más probable es que estos organismos 

hayan perdido genes y capacidades metabólicas debido a su naturaleza (Becerra et al, 

1997). 

 

A pesar de la indudable utilidad de la genómica comparada para tratar de definir un 

conjunto de genes esenciales, este tipo de análisis tiende a subestimar el número de 

genes que deben componer un genoma mínimo. 
 

 
2.4 Reconstrucción del complemento genético del Último Ancestro Común  

 
El estudio del origen y la evolución temprana de la vida ha sido un problema 

histórico. Se requiere de múltiples aproximaciones para tratar de reconstruir los 

eventos que comenzaron en la sopa prebiótica y que finalmente desembocaron en los 

primeros seres vivos. 

  



Es decir, la comparación de las diferencias y similitudes que existen entre los tres 

linajes permite, en principio, conocer no sólo la relación evolutiva que guardan entre 

ellos, sino también las características de su ancestro, al que Fitch y Upper (Fitch y 

Upper, 1987) designó como cenancestro (del vocablo griego ancestro común). 

 

Como ya hemos mencionado anteriormente  los genes del cenancestro estarían 

definidos por el conjunto de secuencias presentes en la intersección de los conjuntos 

que representan los genomas de las Archaea, las Bacteria y los Eucarya. Sin 

embargo, en la práctica ésta reconstrucción se ha visto limitada por (a) el hecho de 

que los genomas secuenciados representan solo una fracción de la biodiversidad; (b) 

los distintos niveles de conservación de los genes, que distan mucho de ser los 

mismos para todas las secuencias; (c) los problemas para anotar, es decir, identificar a 

las secuencias presentes en las bases de datos; (d) la presencia de secuencias 

altamente conservadas cuya función es aún completamente desconocida por no 

disponer de datos experimentales; (e) la pérdida polifilética, es decir, independiente, 

de secuencias, funciones y rutas metabólicas que han sufrido diversos organismos, 

sobre todo parásitos y simbiontes; y (f) el transporte horizontal de genes que, como lo 

ha demostrado la comparación de muchos genomas celulares completamente 

secuenciados, en algunos casos puede llegar a traspasar las fronteras que separan a 

los grandes dominios. 

 

En el trabajo de Delaye y colaboradores (2005) realizaron un estudio para 

reconstruir el complemento genético del  último ancestro común, basados en las 

características antes mencionadas. Se utilizaron organismos no parásitos ni 

endosimbiontes obligados. 

 

El trabajo consistió en buscar los genes universalmente conservados, mediante el 

análisis de una base de datos de una muestra de veinte secuencias de  genomas 

completos, tomados de los tres dominios celulares. En la siguiente tabla 1, se 

muestran los organismos utilizados, su clasificación y un comentario de la biología de 

cada especie. 

 

 

 



Tabla 1: Organismos utilizados en el trabajo de Delaye et al (2005). (A =Archaeas, B = 

Bacterias y E =Eucariontes) 

 

 

Las especies seleccionadas fueron tomadas de acuerdo a la filogenia de 

Woese y Fox que se muestran en la figura 8: donde se tomo una muestra 

representativa para  los tres dominios. 

 

 



Fig.9. Filogenia universal donde se muestran algunos de los grupos de donde se 

seleccionaron las especies para el estudio. 

 

El trabajo se realizó utilizando búsquedas de BLAST de una sola vía para 

identificar aquellos genes universalmente conservados. Los genes identificados 

provienen en principio de etapas tempranas de la evolución de la vida en la Tierra y 

por lo tanto es el complemento del último ancestro común. Además se identificaron los 

dominios conservados entre los grupos de genes homólogos altamente conservados 

para las especies; E. coli, M. jannnashii y S. cerevisiae  

 

Con este estudio encontraron que los genes universalmente conservados están 

relacionados principalmente al metabolismo del RNA, es decir encontraron que más 

del 80 % de los dominios conservados corresponden a proteínas que interactúan 

directamente con el RNA, lo que sugiere que previo a los sistemas celulares basados 

en DNA/RNA y proteínas, existió una etapa en donde las células estaban basadas en 

RNA y proteínas, Figura 9. Además con los  genes universalmente conservados 

identificados aquí, sugieren la existencia de un LCA similar en complejidad al de las 

células actuales (Delaye et al, 2005). 

 

Fig. 10. Secuencias y dominios de  proteínas altamente conservadas relacionadas con 
el metabolismo del RNA, encontradas en el complemento genético del último ancestro 

común. (Delaye et al, 2005).  
 

 
2.5 Análisis de comparación de genomas; herramientas bioinformaticas 

 

Cuando obtenemos la secuencia de un genoma vemos poco más que una o varias 

largas cadenas de letras. Allí está la información que buscamos. El análisis de 



genomas se refiere a la tarea de entender qué dice la secuencia de un genoma: 

básicamente, qué genes contiene, dónde se encuentran, y qué función realizan las 

proteínas que son codificadas por ellos (Rouze et al., 1999). A lo largo de la evolución, 

los cambios que sufren los genomas y sus genes, están sometidos a la presión de la 

selección natural, por lo que según las ventajas o inconvenientes que los cambios 

acarreen, dependerá que lleguen a las siguientes generaciones, o lo que es lo mismo, 

que los podamos observar en la actualidad. 

 

La reconstrucción de estadios ancestrales ha adquirido una perspectiva totalmente 

novedosa con la disponibilidad, a partir de 1995, de un número creciente de genomas 

celulares completamente secuenciados. Como habían afirmado desde 1965 

Zuckerkandl y Pauling, la historia evolutiva de un organismo está contenida en su 

genoma pero a menudo esta información es difícil de interpretar, debido a una serie  

de fenómenos biológicos entre los que se encuentra la falta de preservación de la 

estructura primaria de los genes. 

 

Para lograr comprender como se ha analizado la relación entre los dominios 

celulares es necesario aclarar algunos conceptos en el estudio de las secuencias. Los 

caracteres se pueden definir como homólogos cuando se les reconoce un pasado 

evolutivo común, originándose de un mismo ancestro (Fitch, 2000). 

 

Otros términos frecuentemente se usan para especificar el tipo de homología 

existente entre dos secuencias o genes son los de ortólogos y parálogos (Fitch, 1970; 

Tatusov et al., 1997). Hablamos de ortólogos cuando los genes homólogos han 

divergido a partir de una especiación. Este tipo de homólogos suelen conservar una 

función común. Por otra parte, hablamos de parálogos cuando nos referimos a genes 

de la misma especie o de especies distintas que han surgido de un proceso de 

duplicación. Otro término son los genes xenólogos, que son secuencias homólogas 

compartidas entre dos o más organismos y que resultan de eventos de transferencia 

horizontal. 

 

Por lo que el principal interés de la genómica comparada es buscar secuencias 

homólogas para después poder realizar el estudio que se desea, como son la 

búsqueda de genes o la predicción de la función y la estructura de las proteínas, etc. 

 



Existen numerosos métodos para encontrar secuencias parecidas entre la enorme 

cantidad de secuencias de las bases de datos. Estos métodos se basan en modelos 

estadísticos para determinar cuándo estos parecidos se deben a que ambas proteínas 

comparten un mismo origen y cuándo se deben a parecidos al azar. Uno de los 

primero métodos y de los más usados es el BLAST. 

 

BLAST (Altschul et al., 1997). Este método realiza de forma muy rápida una 

búsqueda de secuencias parecidas en las bases de datos. Para cuantificar los 

parecidos se determina una puntuación del alineamiento entre las dos secuencias. 

Esta puntuación se obtiene consultando una matriz de substitución en la que está 

representado, mediante un valor numérico, la frecuencia con que se observan los 

posibles cambios entre aminoácidos o la frecuencia con que éstos se conservan. En el 

caso de BLOSUM (Henikoff, 1992), la matriz se construye analizando alineamientos 

múltiples y contando la frecuencia con que se observan las posibles sustituciones de 

aminoácidos, a partir de estas frecuencias y de las frecuencias esperadas se calculan 

log-odds de los que se derivan las puntuaciones. BLAST aplica un marco estadístico 

(basado en un modelo aleatorio que describe cómo se distribuyen las puntuaciones de 

parecidos al azar y qué parámetros afectan a esta distribución) para determinar cuán 

significativa es una determinada puntuación dadas las características de la secuencia 

problema, de la base de datos y de la matriz de substitución, y proporciona un e-value 

(valor esperado) que indica, para cada puntuación, cuántas veces esperaríamos que 

por azar apareciese esa determinada puntuación o una mejor en la base de datos 

utilizada (Karlin y Altschul, 1993). De forma que si una puntuación tiene asignado un e-

value de 1, quiere decir que por azar esperamos encontrar un evento parecido con al 

menos esa puntuación en la base de datos. 

 

El método de BLAST resulta muy útil para conocer de forma rápida cuáles son los 

homólogos cercanos de una secuencia y con esto proceder a nuestros siguientes 

análisis como son identificación de genes, clasificación, estructura de proteínas así 

como la evolución de las mismas e incluso del organismo. 

 

Este tipo de análisis in silico nos dan mucha información, pero estos estudios 

dependen de los algoritmos que se utilicen, de la anotación del gen, proteína o 

genoma así como de la muestra con que se realice el estudio y demás variables que 

pueden variar o sesgar el estudio. 



 

2.6 Planteamiento 
 

Si bien se han realizado diversos análisis para estudiar el complemento genético 

del cenancestro, se han hecho relativamente pocos estudios para identificar los genes 

que se comparten por dos de los linajes celulares con la exclusión del tercero. Se ha 

sugerido que la raíz del árbol universal se encuentra en las Bacterias. Por lo tanto, los 

genes compartidos entre Archaeas y Eucariontes serán el resultado de herencia 

vertical, mientras que los genes compartidos por Eucariontes y Bacterias serán el 

resultado de transferencia horizontal de los ancestros de los organelos al nucleo-

citoplasma eucarionte. 

 

2.7  Objetivos  
 
 Comparar genomas de los tres dominios celulares para identificar genes 

conservados entre los linajes Archaea-Bacteria con la exclusión de 

Eucariontes, Archaea-Eucarionte con la exclusión de Bacterias, Eucarionte-

Bacteria con la exclusión de Archaeas. 

 

 Identificar las funciones de dichos genes. 
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2.7  Objetivos  

 

 Comparar genomas de los tres dominios celulares para identificar genes 

conservados entre los linajes Archaea-Bacteria con la exclusión de 

Eucariontes, Archaea-Eucarionte con la exclusión de Bacterias, Eucarionte-

Bacteria con la exclusión de Archaeas. 

 

 Identificar las funciones de dichos genes. 

 

3. Material y método 
 

Se utilizaron secuencias de aminoácidos en formato FASTA, se tomo una muestra 

de nueve genomas completos de los tres dominios celulares (Archaea, Bacteria y 

Eucarionte). 

 

Se seleccionaron genomas representativos,  tres Eucariontes, tres de Bacterias y 

tres de Archaeas todos ellos de organismos no endosimbióticos ni parásitos obligados. 

 

Bacterias:  

 eco Escherichia coli 

 syn Synechocystis sp. 

 bsu Bacillus subtilis 

  

 



 

Archaeas: 

 mja Methanococcus jannaschii 

 pfu Pyrococcus furiosus 

 pai Pyrobaculum aerophilum 

 

Eucariontes: 

  sce Saccharomyces cerevisiae 

 ath Arabidopsis thaliana 

 cel Caenorhabditis elegans   

 

Los genomas fueron tomados de la base de datos del Kyoto Encyclopedia of Genes 

and Genomes KEGG. 

ftp://ftp.genome.jp/pub/kegg/genomes/ 

 

3.1  Identificación de secuencias homólogas (genes) conservadas 

 

La base de datos de las secuencias de  genomas fue sometido a un análisis de 

BLAST para obtener las secuencias homólogas de las intersecciones de los dominios. 

Para obtener las secuencias conservadas se realizaron tres análisis. (Fig. 10).  

1) Secuencias homólogas que comparten Archaeas y Bacterias pero no 

Eucariontes. Este análisis consistió que existiera cuando menos un Hit en  uno  

de los genomas, de los dominios Archaeas y Bacterias pero que no exista 

ningún homólogo en ningún genoma de  Eucariontes. 

2) Secuencias homólogas que comparten Archaeas y Eucariontes pero no 

Bacterias. Este análisis consistió que existiera cuando menos un Hit en  uno de 

los genomas, de los dominios Archaeas y Eucariontes pero que no exista 

ningún homólogo en ningún genoma de  Bacteria. 

3) Secuencias homólogas que comparten Bacterias y Eucariontes pero no 

Archaeas. Este análisis consistió que existiera cuando menos un Hit en uno de 

los genomas de los dominios Bacterias y Eucariontes pero que no exista 

ningún homólogo en ningún genoma de  Archaeas.  

 

 

ftp://ftp.genome.jp/pub/kegg/genomes/


 

Fig. 11. Se indican las tres intersecciones de los análisis que se realizaron. 

 

Los análisis de homología fueron realizados con el algoritmo de BLAST (Altschul, 

et al., 1997) de una sola vía  y con un valor de “e” de 0.0001. 

 

3.2 Análisis funcional de los genes conservados de acuerdo al  KEGG 

 

Con las secuencias homólogas conservados encontradas en los análisis anteriores 

se realizo un análisis funcional utilizando los organismos más estudiados de nuestra 

muestra de genomas, E. coli (Bacteria), M. jannaschii (Archaea) y S. cerevisiae 

(Eucarionte).  

Dicho análisis consistió en clasificar funcionalmente los genes de E. coli, M. 

jannaschii  y S. cerevisiae que se encuentran conservados en los distintos genomas 

de nuestra muestra, es decir; 

 Genes de E. coli que se encuentran conservados en los genomas de 

Archaeas y Bacterias pero que no los presenta Eucariontes. 

  Genes de E. coli que se encuentran conservados en los genomas de 

Eucariontes y Bacterias pero que no los presenta Archaeas. 

 Genes de M. jannaschii que se encuentran conservados en los genomas de 

Archaeas y Bacterias  pero que no los presenta Eucariontes. 

 Genes de M. jannaschii que se encuentran conservados en los genomas de 

Archaeas y Eucariontes pero que no los presenta Bacterias. 

 Genes de S. cerevisiae que se encuentran conservados en los genomas de 

Archaeas y Eucariontes pero que no los presenta Bacterias. 



 Genes de S. cerevisiae que se encuentran conservados en los genomas de   

Bacterias y Eucariontes  pero que no los presenta Archaeas. 

 

Para realizar el análisis funcional se utilizo el programa GenEmerge, el cual se 

basa en la clasificación de los genes de acuerdo al Kyoto Encyclopedia of Genes and 

Genomes KEGG.  

ftp://ftp.genome.jp/pub/kegg/pathway/map_title.tab 

 

3.3 Interpretación de los genes conservados 

 

De acuerdo a los genes conservados encontrados, interpretar que hay  en 

términos funcionales  en cada intersección de los dominios y a que se debe que se 

encuentre, si es por transferencia horizontal o transferencia vertical (ancestría común). 

 

4. Resultados 

 

Genes de E. coli que se encuentran conservados en los genomas de Archaeas y 

Bacterias pero que no los presenta Eucariontes. 

 

En este estudio del total de los genes de E. coli (4488 genes) se encontraron 77 

genes conservados en los genomas de Archaeas y Bacterias. En la grafica 1, se 

muestran  el número de genes así como a la categoría funcional a la que pertenecen 

de acuerdo al KEGG.  

ftp://ftp.genome.jp/pub/kegg/pathway/map_title.tab
ftp://ftp.genome.jp/pub/kegg/pathway/map_title.tab
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Grafica 1. Genes de E.coli conservados en Archaeas y Bacterias pero no en 

Eucariontes. 

 

Genes de E. coli que se encuentran conservados en los genomas de Bacterias y 

Eucariontes pero que no los presenta Archaeas. 

 

Del total de los genes de E. coli (4488 genes) para este caso se encontraron 

220 genes conservados en los genomas de Bacterias y Eucariontes. En la grafica 2, 

se muestran  el número de genes así como a la categoría funcional  a la que 

pertenecen de acuerdo al KEGG. 
 



 
Grafica 2. Genes de E .coli conservados en Bacterias y Eucariontes pero no Archaeas. 

 

  

 



Genes de M. jannaschii que se encuentran conservados en los genomas de 

Archaeas y Bacterias  pero que no los presenta Eucariontes. 

 

Del total de los genes de M. jannaschii (1830 genes) para este caso se 

encontraron 67 genes conservados en los genomas de Archaeas y Bacterias. En la 

grafica 3, se muestran  el número de genes así como a la familia a la que pertenecen 

de acuerdo al KEGG. 

 
Grafica 3. Genes de M.jannaschii conservados en Archaeas y Bacterias pero no 

Eucariontes. 

 

Genes de M. jannaschii que se encuentran conservados en los genomas de 

Archaeas y Eucariontes pero que no los presenta Bacterias. 

 

Del total de los genes de M. jannaschii (1830 genes) para este caso se 

encontraron 134  genes conservados en los genomas de Archaeas y Eucariontes. En 

la grafica 4, se muestran  el número de genes así como a la familia a la que 

pertenecen de acuerdo al KEGG. 



 
Grafica 4. Genes de M.jannaschii conservados en Archaeas y Eucariontes pero no 

Bacterias. 

 

 

Genes de S. cerevisiae que se encuentran conservados en los genomas de 

Archaeas y Eucariontes pero que no los presenta Bacterias. 

 

Del total de los genes de S. cerevisiae (6224 genes) para este caso se encontraron 

211  genes conservados en los genomas de Archaeas y Eucariontes. En la grafica 5, 

se muestran  el número de genes así como a la categoría funcional a la que 

pertenecen de acuerdo al KEGG. 



 
Grafica 5. Genes de S. cerevisiae conservados en Archaeas y Eucariontes pero no Bacterias. 

 

Genes de S. cerevisiae que se encuentran conservados en los genomas de   

Bacterias y Eucariontes  pero que no los presenta Archaeas. 

 

Del total de los genes de S. cerevisiae (6224 genes) para este caso se encontraron 

305 genes conservados en los genomas de Bacterias y Eucariontes. En la grafica 6, 

se muestran  el número de genes así como a la familia a la que pertenecen de 

acuerdo al KEGG. 

 



 
Grafica 6. Genes de S. cerevisiae conservados en Bacterias y Eucariontes pero no Archaeas  
 

Para obtener un análisis más global de las gráficas anteriores, se analizaron y 

se hizo el resumen de la comparación de los genomas celulares, obteniendo tres 

gráficas finales donde se muestran los; Genes conservados en Archaeas y Bacterias 

excluyendo Eucariontes, Genes conservados en Bacteria y Eucariontes excluyendo 

Archaeas y Genes conservados en Archaeas y Eucariontes excluyendo Bacterias. 

 

Genes que se encuentran conservados en genomas de Archaeas y Bacterias. 

 
Grafica 7. Genes que se encuentra conservados en Arqueas y Bacterias pero no en 

Eucariontes. 



 
Genes que se encuentran conservados en genomas de Bacterias y Eucariontes. 

 
Grafica 8. Genes que se encuentra conservados en Bacterias y Eucariontes pero no 

en Archaeas. 

Genes que se encuentran conservados en genomas de Archaeas y Eucariontes. 

 
Grafica 9. Genes que se encuentra conservados en Archaeas y Eucariontes pero no 

en Bacterias. 



 

5. Discusión y conclusiones 
  

1) Genes que se encuentran conservados en Archaeas y Bacterias con 

exclusión de Eucariontes. 

 

Los genes conservados en  Archaeas y Bacterias en principio serán el resultado de 

la transferencia horizontal entre estos grupos, o bien genes que se encontraban en el 

cenancestro, y que posiblemente se perdieron en la evolución temprana del linaje 

eucarionte y que se retuvieron entre Archaeas y Bacterias debido a que son 

importantes para el estilo de vida procarionte. 

 

Para nuestro estudio, con la base de datos de genomas utilizados, encontramos 

que a pesar de que tanto bacterias como Archaeas  son procariontes,  los genes que 

comparten excluyendo a los eucariontes son relativamente pocos, por lo que esto nos 

da un indicio de la enorme distancia evolutiva que hay entre estos dos linajes de 

organismos.  

 

En la grafica 7, identificamos que los genes conservados en estos grupos son 

totalmente metabólicos (genes operacionales) y en su mayoría son pertenecen a la 

familia del tipo ABC transportadores, que es una de las familias más comunes de 

transportadores, (por ejemplo, casi el 5% del genoma de Escherichia coli codifica 

componentes de transportadores ABC ). Esta familia además posee un dominio ABC 

conservado muy antiguo que al parecer ya existía antes de la divergencia evolutiva 

entre procariontes y eucariontes (Davidson A.L, et al, 2008; Higgins, 2001). Se sabe 

que también hay ABC transportadores en Eucariontes (Davidson A.L, et al, 2008), sin 

embargo el hecho de que en nuestro análisis solo estén conservados ABC 

transportadores  en Archaeas y Bacterias y no en Eucariontes se deba principalmente 

a la gran cantidad de ABC transportadores que existen y a su diversidad de funciones 

fisiológicas que realizan en este tipo de organismos (es decir, el grupo de ABC 

transportadores detectados debe de pertenecer a una sub-familia presente solo en 

procariontes). Ya que en procariontes los ABC transportadores tienen la principal 

función de transportar nutrientes al organismo así como factores de virulencia, debido 

a su estilo de vida, los sustratos a transportar entre procariontes debe de ser similar, 

en este caso. 

  



Estudios previos con ABC transportadores apoyan la hipótesis de que los ABC 

transportadores ya se encontraban en el cenancestro o LUCA, el cual se heredaron a 

los procariontes y posteriormente las Archaeas perdieron algunos tipos de ABC 

transportadores. Los Eucariontes los adquirieron mediante la endosimbiosis y con el 

tiempo hubo modificaciones como duplicaciones, etc., que llevaron a su diferentes 

funciones en eucariontes (Davidson A.L, et al, 2008), lo que nos hace suponer que los 

genes de ABC transportadores entre los procariontes son muy similares por su forma 

de vida y en cambio en los eucariontes solo tendrían algunos dominios conservados 

como el dominio ABC.  

 

En cuanto a los demás genes conservados  que comparten los  grupos 

procariontes son totalmente metabólicos, algunos de ellos muy particulares de 

metabolismos microbianos como lo son los genes del metabolismo del metano. 

 

 

2) Genes que se encuentran conservados en Bacterias y Eucariontes con 

exclusión de las Archaeas. 

 

Los  genes conservados entre Bacterias y Eucariontes  pertenecen a una gran 

cantidad de clases funcionales, la mayoría de ellas metabólicas (genes operacionales), 

probablemente se deba a la transferencia de genes de los ancestros de los organelos 

(como las mitocondria y cloroplastos) al núcleo-citoplasma eucarionte. 

 

Se ha demostrado relación evolutiva cercana entre genes de Bacterias y 

Eucariontes. Análisis de  genomas de Bacterias con  genomas de Eucariontes 

muestran la presencia de homólogos de genes eucariontes implicados en las redes de 

transducción de señales y en varias rutas de muerte celular programada de plantas y 

animales. Esto podría indicar que al menos alguna de las complejas redes de 

señalización de eucariotas tiene sus equivalentes y predecesores evolutivos en 

bacterias. Mediante estudios de genómica comparada se han detectado una gran 

variedad de sistemas de transducción de señales en Bacterias y Archaeas que 

parecen ser el reflejo del estilo de vida del organismo (Koonin y Wolf ,2008). 

Para nuestro análisis encontramos que los genes conservados que comparten 

estos grupos concuerdan con la hipótesis de la transferencia de genes por medio del 

ancestro de la mitocondria. Por ejemplo vemos en la grafica 8, que algunos de los 



genes tienen que ver con características del metabolismo fotosintético (fijación del 

carbono, metabolismo de clorofila, porfirinas y riboflavinas, etc.) esto es porque tanto 

organismos procariontes como Synechocystis sp.(cianobacteria) y eucariontes como 

Arabidopsis thaliana (planta) realizan este proceso. Lo que apoya que la vía por la cual 

los Eucariontes obtuvieron esos genes es por la endosimbiosis. Estudios previos han 

demostrado que el 18% de los genes de  Arabidopsis thaliana fueron originados en 

Cianobacteria debido a que la endosimbiosis jugó un papel importante en el genoma 

de los Eucariontes fotosintéticos (Palenik, 2002). 

 

Otros genes identificados en ambos grupos son lo que tienen que ver con el 

proceso de la cadena de transporte de electrones, β-oxidación, metabolismo de la 

fructosa y manosa, síntesis de lípidos y  metabolismo de sulfuro que concuerdan con 

el trabajo de Gabaldón y Huynen (2003) donde sugiere que estos genes son de origen 

proto-mitocondrial, por lo que fueron adquiridos por la endosimbiosis. Además 

encontramos genes relacionados con el ciclo del acido cítrico y de las rutas pentosas 

fosfato que de acuerdo a Gabaldón y Huynen (2003) solo se recuperaron parcialmente 

y para el caso del metabolismo de aminoácidos y metabolismo de nucleótidos solo se 

tienen algunos genes aislados de estas vías metabólicas.  

 

Los resultados nos parecen indicar que aunque existen varios genes que 

provinieron del ancestro de los organelos a los Eucariontes mediante endosimbiosis y  

transferencia horizontal, es una fracción mínima lo que demuestra que no son la única 

relación ancestral simbiótica.  

 

3) Genes  que se encuentran conservados en Archaea y Eucariontes con 

exclusión de las Bacterias. 

 

Los genes que estén compartidos entre Archaeas y Eucariontes serán 

sinapomorfias, es decir que se originaron un poco antes del ancestro de este grupo, 

por tanto la transferencia será por herencia vertical, sin descartar que también haya 

transferencia horizontal donde se involucrarán procariontes como las Archaeas. 

Las Archaeas y los Eucariontes comparten genes importantes que están 

implicados en la replicación y reparación del ADN, así como la traducción (genes 

informacionales), que son mucho menos propensos al proceso de transferencia 

horizontal de genes que los genes operacionales que codifican enzimas metabólicas, 



sistemas de transporte y otras proteínas. El razonamiento subyacente es que estos 

genes codifican partes de complejas maquinarias moleculares que están fuertemente 

co-adaptadas y por tanto no pueden ser desplazadas fácilmente por genes ortólogos 

adquiridos de otros organismos. No obstante, hay muchos casos en que los genes 

informacionales como la aminoacil-tRNA sintetasa y proteínas ribosomales han sufrido 

eventos de transferencia horizontal de genes (Jain et al., 1999). 

 

Con respecto a nuestro análisis coincide con los resultados que se han 

mencionado en otros estudios donde encontramos que principalmente los genes 

conservados en Archaeas y Eucariontes excluyendo a las Bacterias son del tipo 

informacional; en su mayoría ribosomales, RNA ribosomales, DNA polimerasa, 

factores de transcripción, etc. Lo cual apoya la hipótesis de que las Archaeas tienen 

más parecido con Eucariontes que con Bacterias en cuanto a los procesos como la 

transcripción y traducción. Además apoya la filogenia de Woese, sobre que Archaeas 

y Eucariontes son grupos hermanos.  

 

De acuerdo a nuestro análisis y a otros estudios en la siguiente figura,  

resumimos los patrones de conservación de los genes.   

 
Fig. 12.  Los estudios sugieren que los eucariontes son una mezcla de genes de procariontes; 
los bacterianos que en su mayoría son genes operacionales y los genes informacionales  por 
parte de las Archaeas. En cuanto a Bacterias y Archaeas pudo ser un intercambio de genes 
entre ambos linajes, o en su caso por herencia del cenancestro. La herencia pudo ser por 

transferencia horizontal como herencia vertical. Modificado de Simonson et al.,2005. 

 



Sin duda la conservación de genes entre los distintos linajes celulares 

(Archaeas, Bacterias y Eucariontes) tiene un carácter central en la evolución, así como 

otros procesos que también son esenciales como es el caso de la transferencia 

vertical  y  la transferencia horizontal donde en estudios recientes se ha visto que ha 

rebasado las fronteras de los dominios filogenéticos.  

 

Si bien en este trabajo se obtuvieron resultados que se pueden discutir y 

refinar, no podemos dejar de lado, que para poder obtener resultados satisfactorios el 

análisis depende de varios factores, entre los que destacan, la clasificación de los 

genes de acuerdo al KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes), que 

muchas veces con seguridad son imprecisas e incompletas, por ejemplo, en varias 

ocasiones la homología no necesariamente nos dice que ese gen realiza la misma 

función en otro organismo, por lo que no siempre la anotación de los genomas y por 

tanto de los genes son del todo verdadero. Otro problema que nos encontramos al 

hacer este tipo de análisis es que aunque se tenga secuenciado el 100 % de genoma 

de algún organismo no siempre se tienen las anotaciones de los genes, 

aproximadamente entre el 60y 70% de los genes codificadores de proteínas se les 

asigna una función especifica, y entre el 10% y 15% se les asigna una predicción 

funcional (Koonin y Wolf, 2008) y sin duda estos factores debilitan este tipo de análisis. 

 

Otras  variables que pueden afectar los resultados obtenidos  son el tamaño y 

tipo de la base de datos, así como el método utilizado. 

 

Por otro lado, este trabajo es un intento para comprender funcionalmente las 

similitudes y diferencias genéticas entre los principales linajes de organismos (es decir, 

Archaeas, Bacterias y Eucariontes).  

 

No descartamos que esto es un indicio para realizar análisis con una mejor 

muestra y más exhaustivos con la ayuda de los avances en la tecnología, así como en 

el aumento de los genomas de organismos secuenciados.  
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7. Apéndice 

 

 

Analisis con GenEmerge.  

 

 

1) Genes de E.coli conservados en Archaeas y Bacterias pero no en 

Eucariontes. 

 

  

 

 

 



 

 

2) Genes de E. coli conservados en Bacterias y eucariontes pero no  en 

Archaeas 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



3) Genes de M.jannaschii conservados en Archaeas y Bacterias pero no 

en Eucariones. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



4) Genes de M. jannaschii conservados en Archaeas y Eucariontes pero 

no en Bacterias 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



5) Genes de S.cerevisiae conservados en Archaeas y Eucariontes pero no 

en Bacterias. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



6) Genes de S.cerevisiae conservados en Bacterias y Eucariontes pero no 

en Archaeas. 
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