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Resumen
El presente trabajo tuvo como objetivo comprender el proceso de ensam-

blaje de secuencias de ADN a partir de fragmentos cortos mediante los
algoritmos de Brujin, una herramienta fundamental en bioinformática y en
los métodos modernos de secuenciación genómica. A través de tres ejercicios
prácticos se abordaron los siguientes aspectos:

En la Cuestión 1, se partió de un conjunto de fragmentos de ADN y
se construyó el grafo de Brujin correspondiente a partir de sus prefijos y
sufijos de longitud k− 1. Con este modelo se observó cómo las lecturas se
conectaban mediante aristas que representaban las superposiciones entre
fragmentos.

En la Cuestión 2, se repitió el proceso de construcción del grafo con
nuevas lecturas para obtener un camino euleriano, lo que permitió re-
construir la secuencia original del ADN. Se demostró que la estruc-
tura del grafo facilitaba el ensamblaje al identificar los solapamientos de
manera eficiente.

En la Cuestión 3, se analizó un caso más complejo en el que aparecie-
ron repeticiones y ambigüedades, lo que impidió encontrar un camino
euleriano único. Se examinaron las causas del problema y se plantearon
posibles soluciones, como ajustar la longitud de k o emplear estrategias
adicionales para resolver los conflictos de ensamblaje.

En conjunto, los ejercicios permitieron comprender tanto la potencia como
las limitaciones de los algoritmos de Brujin en el ensamblaje de genomas, así co-
mo su relevancia en los sistemas de secuenciación de próxima generación (NGS).
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1. Ejercicios

Figura 1: Cuestión 1: Fragmentos iniciales y generación de prefijos y sufijos.
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Figura 2: Cuestión 2: Construcción del grafo de Brujin y obtención del camino
euleriano.
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Figura 3: Cuestión 3: Detección de ambigüedades y limitaciones del grafo de
Brujin.
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