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Científicos de la Universidad de Granada
han descubierto por primera vez 62 familias 
de ADN satélite en esta especie, aplicando 
un novedoso protocolo bioinformático que 
han denominado satMiner

Los autores proponen el término 
‘satelitoma’ para definir las diferentes 
familias de ADN satélite que existen en un 
mismo genoma

Investigadores de la Universidad de Granada han
ampliado la información genética disponible hasta
la fecha de la langosta migratoria (Locusta
migratoria), un ortóptero que causa plagas devastadoras en África por su gran
movilidad, ya que es capaz de volar a gran velocidad con el viento (hasta 20
kilómetros por hora).

Los científicos, pertenecientes al departamento de Genética, han descubierto por
primera vez 62 familias de ADN satélite en esta especie, al desarrollar un protocolo
informático (satMiner) basado en los programas bioinformáticos RepeatExplorer y
DeconSeq. Como prueba de la mejora que supone este protocolo para el ensamblaje
de elementos repetitivos a partir de secuencias cortas de ADN generadas por las
nuevas técnicas de secuenciación masiva, los autores también han encontrado 85
familias de ADN satélite en la planta Luzula elegans, que son más del doble de los
descritos previamente mediante un análisis convencional por RepeatExplorer, y con
abundancias más de 20 veces inferiores.
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Los investigadores de la Universidad de Granada Francisco J. Ruiz-Ruano Campaña,
María Dolores López León, Josefa Cabrero y Juan Pedro Martínez Camacho aplicaron
satMiner a la búsqueda de satélites en la langosta migratoria, una especie donde,con
anterioridad, no se había encontrado ni un solo ADN satélite.

En un trabajo publicado en la revista Scientific Reports, los científicos de la UGR han
propuesto, además, un nuevo término científico, “satelitoma”, para referirse al
catálogo completo de ADNs satélites que existen en un mismo genoma, y han
desarrollado métodos para poder estudiarlo en profundidad.

Hasta hace poco tiempo, se pensaba que los genomas eucariotas contenían sólo
unos pocos tipos diferentes de ADN satélite, presentes en la heterocromatina de los
cromosomas (es decir, en las regiones más condensadas). En pocos casos se habían
descrito más de dos o tres satélites diferentes en una misma especie.

El mapeo físico de los ADNs satélites encontrados en el genoma de la langosta
migratoria representa un hito importante porque nadie lo había hecho anteriormente
para tantos satélites en una misma especie. Esto les ha permitido descubrir que su
distribución sobre los cromosomas puede ser dispersa o estar clusterizada, es decir,
muy concentrada en ciertas regiones cromosómicas, y que ello es independiente de
la longitud del monómero que se repite. Además encontraron que más de la mitad
de los satélites están clusterizados sobre un único cromosoma y,
sorprendentemente, se encontraban presentes en decenas o cientos de contigs
(segmentos de ADN superpuestos, que juntos representan una región consenso de
ADN), diferentes del genoma de esta especie, sugiriendo que además se encuentran
diseminados por el genoma.

Los autores de esta investigación esperan que el análisis en profundidad del
satelitoma en otras especies, mediante estas nuevas metodologías, abra nuevas
líneas de investigación sobre la evolución del ADN satélite a los niveles intra- e
interespecífico, y que su utilización como marcadores de identificación cromosómica
pueda ser de gran ayuda para completar las secuenciaciones genómicas en curso.

Finalmente, los científicos de la UGR esperan que el descubrimiento de tantos
satélites nuevos contribuya a encontrar nuevas funcionalidades para esta parte
mayoritariamente desconocida del repitoma.
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Los investigadores de la UGR que han llevado a cabo este

trabajo Imagen del satélite 1 (en rojo), que es el más

abundante y se encuentra en todos los cromosomas de la langosta migratoria. 

Un ejemplar de langosta migratoria (Locusta migratoria).
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