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PROGRAMA:

      11.00 – 11.15 am. Introducción a la Bioinformática.

      11.15 – 11.30 am. Caso de estudio: Estrés por sequía en tomate.

11.30 - 12.15 pm. Bases de datos biológicas.
  
12.15 – 13.00 pm. Herramientas comunes de las bases de datos.

13.00 – 14.30 pm. Almuerzo y descanso.

14.30 – 15.00 pm. Casos prácticos del bloque de base de datos y anotación.

15.00 – 15.45 pm. Terminal Linux-Unix y líneas de comandos.

15.45 – 16.30 pm. Bases de datos.

16.30 – 17.00 pm. Conclusiones y preguntas.
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Introducción a la Bioinformática

Predicted distribution of methylation patterns in a non-hierarchical versus a cancer stem cell driven tumor.

Image Credit: Andrea Sottoriva, Cambridge University, United Kingdom

Source: PLOS Computational Biology
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1.  ¿ Qué es la bioinformática ?

Bioinformática: 

DATOS BIOLÓGICOS, HERRAMIENTAS 
COMPUTACIONALES, VISUALIZACIÓN,  ANÁLISIS,  

ALGORITMOS, PROGRAMACIÓN, 

SECUENCIAS, ENSAMBLAJES, ANOTACIÓN, ANÁLISIS 

FILOGENÉTICO, VARIABILIDAD, ANÁLISIS POBLACIONALES, 

ANÁLISIS DE EXPRESION, ÓMICAS, GRAN ESCALA, 
ANÁLISIS DE SEGREGACIÓN DE UN CARACTER FENOTÍPICO, MAPAS 

GENÉTICOS...



1.  ¿ Qué es la bioinformática ?

Bioinformática: 
Aplicación de estadística y ciencia computacional al campo de la biología 
molecular (wikipedia).

Conceptualización biológica en términos de macromoléculas (in el sentido 
físico-químico) y aplicación de técnicas “informáticas” (derivadas de otras 
disciplinas tales como matemáticas aplicadas, ciencia computacional y 
estadísticas) para entender y organizar la información asociada a estas 
moléculas, a gran escala. (Luscombe NM. et al. 2001)

Investigación, desarrollo o aplicación de herramientas computacionales y 
aproximaciones para expandir el uso de datos biológicos, médicos, de 
comportamiento o de salud, incluyendo aquellas herramientas para 
adquirir, guardar, organizar, analizar o visualizar tales datos (NIH, 2001).



1.  ¿ Qué es la bioinformática ?

Bioinformática: 

Genética
Biología 

Molecular
Biología 
Evolutiva

Ecología

Generación de datos a gran escala

Organizar, Procesar, Analizar, Visualizar

Bioinformática
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2.  Campos de estudio.

Campos de estudio             Desarrollo de herramientas para...

Biología Molecular:  
Ensamblaje, anotación y análisis de secuencias.
Modelización estructural de moléculas complejas.
Análisis de interacciones biomoleculares.
Análisis de expresión y traducción génica.
Almacenamiento y administración de secuencias.

Genética:  
Análisis de recombinación y ligamiento.
Representación de mapas de ligamiento.



2.  Campos de estudio.

Campos de estudio             Desarrollo de herramientas para...

Biología evolutiva:  
Creación de árboles filogenéticos.
Análisis de selección.
Análisis de duplicación de genes.  

Ecología:  
Almacenamiento de datos ecológicos.
Modelización poblacional.
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3. Herramientas utilizadas.

Actualmente existen miles de herramientas bioinformáticas distintas.
(385 páginas de software listadas en la wiki: http://www.bioinformatics.org/wiki/Category:Software)

Clasificación compleja, dependediente de muchas características:
• Función.

Ejemplo: “Búsqueda de Secuencias por Homología”

• Lenguaje de programación.
Ejemplo: C++

• Organización/Grupo.
Ejemplo: NCBI

• Licencia y disponibilidad.
Ejemplo:  Software de dominio público.

      

http://www.bioinformatics.org/wiki/Category:Software
http://www.bioinformatics.org/wiki/Category:Software


3. Herramientas utilizadas.

“TOP TEN” DE HERRAMIENTAS BIOINFORMÁTICAS:

1. BLAST (Altschul SF. et al. 1990; 30,202 citaciones)
búsqueda de secuencias homologas.

2. CLUSTALW (Thompson JD. et al. 1994; 32,681 citaciones).
alineamiento múltiple de secuencias.

3. PAML (Yang ZH, 1997; 2,642 citaciones)
análisis filogenético mediante “Maximum Likelihood” 

4. GBROWSE (Stein LD, et al. 2002; 428 citaciones),
visualización de genomas. 

5. BLAST2GO (Conesa A. et al. 2005; 363 citaciones),
programa para anotacion de secuencias.



3. Herramientas utilizadas.

“TOP TEN” DE HERRAMIENTAS BIOINFORMÁTICAS:

6. VELVET (Zerbino DR, et al. 2008; 323 citaciones), 
Ensamblaje de secuencias mediante Bruijn Graphs. 

7. SAMTOOLS (Li H. et al. 2009; 172 citaciones), 
procesamiento de archivos de alineamiento de millones 
secuencias con una secuencia de referencia 

8. SOAP2 (Li RQ et al. 2009; 76 citaciones).
Alineamiento y ensamblaje de secuencias (short reads).  

9. MAKER (Cantarel BL, et al. 2008; 23 citaciones),
Pipeline de anotación de genomas.

10. GALAXY (Goecks J. et al. 2010; 20 citaciones),
Plataforma web de análisis genómico.



3. Herramientas utilizadas.

Una gran parte de las herramientas utilizadas son pequeños scripts, 
piezas de código escritas por programadores para realizar una tarea 
sencilla como convertir un formato en otro o traducir una secuencia de 
nucleótidos a proteína.

Los lenguajes de programación mas utilizados para la creación de scripts 
son Perl, Python, Java, Ruby y R.



3. Herramientas utilizadas.

Existen módulos, piezas de codigo prefabricadas por otros 
programadores para guardar funciones de manera que no sea necesario 
escribir la misma función desde cero. Por ejemplo, el módulo Bio::Seq de 
perl posee una función para traducir una secuencia de nucleótidos a 
proteína.

Estos lenguajes de programación possen módulos específicos para trabajar 
con datos biológicos. El más conocido es Bioperl, pero también existen 
Biopython, Biojava, Bioruby y Bioconductor (R).



3. Herramientas utilizadas.

scripts, 



3. Herramientas utilizadas.

A lo largo de un mismo análisis, pueden utilizarse más de una herramienta.

Ejemplo: Análisis filogenético de Receptores de Etileno.

1. Data Mining: Búsqueda del receptor de etileno de arabidopsis y tomate por palabras clave, 
o búsqueda del ID de la base de datos a través de la literatura. (formato .fasta).

2. Data Mining: Búsqueda de secuencias homólogas usando blast en los genomas 
secuenciados. (formato .m8).

3. Data Processing: Filtro de los resultados de blast usando un script (formato .txt).

4. Data Processing: Toma de las secuencias hómologas de los genomas analizados usando un 
script. (formato .fasta).

5. Data processing:  Traduccion de las secuencias a proteinas usando un script. 
(formato .fasta).

6. Data processing: Alineamiento de secuencias usando Muscle (formato .aln).

7. Data processing: Generación del bootstrap y del árbol filogenético usano MEGA4 
(formato .newick).

8. Data visualizing:  Visualización del arbol filogenético.



3. Herramientas utilizadas.

A lo largo de un mismo análisis, pueden utilizarse más de una herramienta.

WORKFLOW: Análisis filogenético de Receptores de Etileno. 

Text 
Search

Blast and Filtering

Sequence 
Selection 

Script

Translation 
Script

Alignment 
by Muscle

Tree 
by MEGA4

PubMed

Genome Gene Models

ETR

ETR Blast ETR fna

ETR faaETR alnETR 
tree



3. Herramientas utilizadas.

Si todas las herramientas se integran bajo el mismo programa o script se 
define como Pipeline (Set de Procesamiento de Datos Conectados en 
Serie)

Text 
Search

Blast and Filtering

Sequence 
Selection 

Script

Translation 
Script

Alignment 
by Muscle

Tree 
by MEGA4

PubMed Genome Gene Models

ETR

ETR Blast ETR fna

ETR faaETR alnETR 
tree

IN

OUT
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4. Perspectivas de futuro.

Las nuevas tecnologías de secuenciación (Next Generation 
Sequencing, NGS) están produciendo enormes cantidades 
de datos genómicos y transcriptómicos.

Incremento de el poder de computación a traves del hardware standard
(Uso de GPU en lugar de CPU)

Análisis integrativo donde se combinen distintos tipos de datos al mismo 
tiempo.
(Análisis de expresión y traducción de distintos genes en distintas especies y 
tejidos al mismo tiempo)

Secuenciación y análisis de variantes (incluídos mutaciones) en cuestión de 
horas.
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14.30 – 15.00 pm. Casos prácticos del bloque de base de datos y anotación.
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15.45 – 16.30 pm. Bases de datos.

16.30 – 17.00 pm. Conclusiones y preguntas.

   



Caso de Estudio:
Estrés por Sequía en Tomate.

Source:  Zhang Y. et al. Generation of selectable marker-free transgenic tomato resistant to drought, cold 

and oxidative stress using the Cre/loxP DNA excision system. Transgenic Reasearch 2009, 18 (4): 607-619
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1. Background.

1) Importancia del Tomate.
El tomate es una de las plantas más cultivadas en el mundo, con más de 142 
millones de toneladas (FAOSTAT, 2008).



1. Background.

1) Importancia del Tomate.
España es el octavo productor mundial de tomate con 4 millones de toneladas 
(FAOSTAT, 2008).



1. Background.

2) Problemas de la Sequía.

El aumento de la demanda y la 
reducción en la disponibilidad en 
la cantidad de agua utilizable para 
consumo es uno de los principales 
problemas al que se enfrenta la 
agricultura.

España esta clasificada como un 
pais donde la disponibilidad de 
agua fresca es baja (2000-5000 
m2/año-cápita).

Se estima que en 2015, la 
disponibilidad de agua será muy 
baja 



1. Background.

3) Recursos científicos disponibles.

✦ Secuencias de varios genomas de tomate:
• Solanum lycopersicum v.2.40.
• Solanum pimpinellifolium draft.
• Solanum pennellii (secuencia en progreso)

✦Mapas genéticos.
• 19 mapas en la base de datos: SGN 

✦ Líneas de introgresión (IL)
• IL S. pennellii (http://solgenomics.net/maps/pennellii_il/index.pl)

✦  Datos Transcriptómicos (GEO-ArrayExpress).
• 22 experimentos, 347 ensayos.

✦ Literatura científica (PubMed).
• 117 publicaciones relacionadas con tomate y sequía

http://solgenomics.net/maps/pennellii_il/index.pl
http://solgenomics.net/maps/pennellii_il/index.pl
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2. Diseño experimental.

Diseño experimental, opciones:

1. Genes candidatos de respuesta a sequía.

2. Fenotipado de una población segregante y estudio de 
QTLs.

3. Mutagenesis al azar, búsqueda de mutantes de 
respuesta a sequía, y mapeado de la mutación.
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3. Herramientas.

Material y Herramientas:

1. Genes candidatos de respuesta a sequía 

1. Material vegetal:

• Plantas suceptibles versus resistentes.

• Plantas tratadas versus control.

• Selección del tejido (raíces versus hojas).

2. Estudios de expresión.

• Microarrays versus RNAseq.

• Análisis de expresión. 

• Verificación candidatos (QRT-PCR).
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3. Herramientas.

Bases de datos. 
Bibliografía 

(Pubmed, Web Of Science).

Expresión 
(GEO, ArrayExpress).

Sin publicación en 
PubMed o Web of Science



3. Herramientas.

Bases de datos. 
Genes

(Sol Genomics Networks).
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Bases de datos. 
Genes

(Sol Genomics Networks).



3. Herramientas.

Lista de Genes Candidatos

Estudios de expresión.

Sobreexpresión-Silenciamiento y caracterización fenotípica.
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Bases de Datos Biológicas.

Source: Contributing Organizations at GMOD



Bases de Datos Biológicas:

1- Tipos de Bases de Datos Biológicas.

2- Repositorios Públicos.

3- Bases de datos de comunidades científicas.
3.1- Especie específicas.
3.2- Otras bases de datos.

4- Navegadores Genómicos.
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1. Tipos de Bases de Datos Biológicas.

Existen 3 tipos de bases de datos biológicas (Rhee SY. et al. 2006):

• Repositorios públicos a gran escala.

• Bases de datos específicas de una comunidad.

• Bases de datos específicas de un proyecto.



1. Tipos de Bases de Datos Biológicas.

✴ Repositorios públicos a gran escala.

• Generalmente mantenidos por grandes agencias 
gubernamentales o consorcios internacionales.

• Enorme cantidad de datos.

• Datos no curados o pobremente curados.

• Almacenaje de datos a largo plazo.

• Ejemplos: GenBank, Uniprot, Gene Expression Omnibus 
(GEO),  ArrayExpress.



1. Tipos de Bases de Datos Biológicas.

✴ Bases de datos específicas de una comunidad.

• Generalmente mantenidos por grupos de investigación 
cuyos proyectos implican el desarrollo de la base de 
datos en si mismo.

• Cantidad de datos aceptable que corresponde con las 
necesidades de una comunidad.

• Datos curados o muy curados.

• Almacenaje de datos a largo plazo.



1. Tipos de Bases de Datos Biológicas.

✴ Bases de datos específicas de una comunidad.

• Distintos tipos:
• Estudio de organismos modelo: 

TAIR, MaizeGDB
• Estudio de una familia de organismos o un clado:

Sol Genomics Network (SGN), Gramine.
• Estudio de rutas metabólicas:

MetaCyc, KEGG pathways.
• Estudio de filogenias:

TreeBase.
• Estudio de Ontologías:

Gene Ontology, Plant Ontology.



1. Tipos de Bases de Datos Biológicas.

✴ Bases de datos específicas de un proyecto.

• Generalmente mantenidos por un grupo o un consorcio

• Poca cantidad de datos.

• Gran variabilidad en el nivel de curado de los datos.

• Tiempo de vida limitado, generalmente asociado con el 
periodo de financiación de un proyecto.

• Ejemplos: Plant Genome Network (PGN)



Bases de Datos Biológicas:

1- Tipos de Bases de Datos Biológicas.

2- Repositorios Públicos.

3- Bases de datos de comunidades científicas.
3.1- Especie específicas.
3.2- Otras bases de datos.

4- Navegadores Genómicos.



2. Repositorios Públicos.

NCBI (National Center for Biotechnology Information)
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

http://www.ncbi.nlm.nih.gov
http://www.ncbi.nlm.nih.gov


2. Repositorios Públicos.

NCBI (National Center for Biotechnology Information)
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

Partes a destacar:
• GenBank.

• PubMed.

• Gene Expression Omnibus (GEO)

• Sequence Read Archive (SRA)

• Taxonomy

http://www.ncbi.nlm.nih.gov
http://www.ncbi.nlm.nih.gov


2. Repositorios Públicos: NCBI

GenBank, base de datos del NIH para secuencias genéticas, 
una colección anotada de todas las secuencias de ADN 
públicamente disponibles (Benson DA. et al. 2011).
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nucleotide

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nucleotide
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=nucleotide


GenBank:
1

2

3

4

Sección de Búsqueda

Resultados similares en 
otras subsecciones Filtro para tipo de 

nucleótido
Filtro taxonómico

2. Repositorios Públicos: NCBI



GenBank:
1 Aplicación de los filtros

2. Repositorios Públicos: NCBI



GenBank:
Enlace a herramientas

2. Repositorios Públicos: NCBI



GenBank:

2. Repositorios Públicos: NCBI



GenBank:
Formato Guardar en archivos

2. Repositorios Públicos: NCBI



GenBank:
Guardar en archivos

2. Repositorios Públicos: NCBI



PubMed, base de datos del NIH para publicaciones y 
literatura científica.
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/

2. Repositorios Públicos: NCBI

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/


PubMed, 

2. Repositorios Públicos: NCBI



PubMed:
• Relativamente actualizado (tiempo desde aparición de la 

publicación hasta que aparece en PubMed de no mas de 
un par de días).

• Algunas de las revistas científicas asociadas a agricultura y 
mejora de plantas no aparecen (Theoretical Applied and 
Genetics).

(Más información: http://wwwcf.nlm.nih.gov/serials/journals/index.cfm)

• No existen enlaces entre los artículos y secuencias, 
genes, marcadores u otros datos contenidos en el artículo 
y en la base de datos.

2. Repositorios Públicos: NCBI

http://wwwcf.nlm.nih.gov/serials/journals/index.cfm
http://wwwcf.nlm.nih.gov/serials/journals/index.cfm


Gene Expression Omnibus (GEO), base de datos del 
NIH para datos de expresion (microarrays, NGS...)
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/

2. Repositorios Públicos: NCBI

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/


Gene Expression Omnibus (GEO), 
Organización de datos.

Source: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/overview.html

2. Repositorios Públicos: NCBI

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/overview.html
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/overview.html


Gene Expression Omnibus,

2. Repositorios Públicos: NCBI



Gene Expression Omnibus, registro

2. Repositorios Públicos: NCBI



Gene Expression Omnibus,
bajada de datos.

2. Repositorios Públicos: NCBI



Sequence Read Archive (SRA), base de datos para 
guardar las secuencias producidas por los métodos de nueva 
secuenciación (NGS) tales como Illumina, 454, Solid, Helicos...
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra

2. Repositorios Públicos: NCBI

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/


Sequence Read Archive (SRA),

2. Repositorios Públicos: NCBI



Sequence Read Archive (SRA),

2. Repositorios Públicos: NCBI



Sequence Read Archive (SRA),

2. Repositorios Públicos: NCBI



Taxonomy, base de datos que contiene nombres y 
clasificaciones para todos los organismos contenidos en el 
NCBI
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/taxonomyhome.html/

2. Repositorios Públicos: NCBI

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/


Taxonomy, búsqueda de datos basados en grupos 
taxonómicos.

2. Repositorios Públicos: NCBI



2. Repositorios Públicos.

EBI (European Bioinformatics Institute)
http://www.ebi.ac.uk/

http://www.ebi.ac.uk
http://www.ebi.ac.uk


2. Repositorios Públicos.

EBI (European Bioinformatics Institute)
http://www.ebi.ac.uk/

Partes a destacar:

• ENA (European Nucleotide Archive).

• UniProt

• ArrayExpress

• Ensembl

• InterPro

http://www.ebi.ac.uk
http://www.ebi.ac.uk


2. Repositorios Públicos: EBI

ENA (European Nucleotide Archive), base de datos que guarda 
el conjunto de todas las secuencias públicamente disponibles.
http://www.ebi.ac.uk/ena/

Comprende los datos de varias bases de datos como: EMBL-
Bank, SRA y Trace Archive



2. Repositorios Públicos: EBI

UniProt, base de datos de secuencias de proteínas e 
información funcional de las mismas (http://www.uniprot.org/).

Esta compuesta por 4 secciones:
• UniProt Knowledgebase (UniProtKB), punto central de 

acceso para la información de proteínas, incluída 
función, clasificacion y referencias cruzadas.

• Uniprot Archive (UniParc), set de secuencias de 
proteínas.

• UniProt Reference Clusters (UniRef), set completo y 
redundante de datos compuesto por UniProtKB y 
UniParc. 

• Uniprot Metagenomic and Environmental Sequences 
(UniMES), repositorio de datos específico de datos 
metagenómicos y ambientales.



2. Repositorios Públicos: EBI

UniProt Knowledgebase (UniProtKB), se divide en dos secciones:
• UniProtKB/Swiss-Prot, manualmente anotadas y curadas.
• UniProtKB/TrEMBL, automáticamente anotadas



2. Repositorios Públicos: EBI

ArrayExpress, base de datos que contiene experimentos de 
genómica funcional, concretamente datos de expresión. Gene 
Expression Atlas, es una subsección de ArrayExpress que 
contiene datos de expresión curados con acceso por gen, 
experimento o condición (http://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/).

http://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/
http://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/


2. Repositorios Públicos: EBI

ArrayExpress. La página de resultados permite navegar 
entre las distintas opciones o enlaces con otras bases de datos 
como GEO.



2. Repositorios Públicos: EBI

Ensembl, conjunto de bases de datos de genomas de 
eucariotas, mostrados a través de un navegador genómico 
(Genome Browser) (http://www.ensembl.org/index.html).

http://www.ensembl.org/index.html
http://www.ensembl.org/index.html


2. Repositorios Públicos: EBI

Plantas estan contenidas en la sección EnsemblGenomes,
(http://plants.ensembl.org/index.html).

http://www.ensembl.org/index.html
http://www.ensembl.org/index.html


2. Repositorios Públicos: EBI

EnsemblGenomes, los datos son presentados a traves de 
un Genome Browser.



2. Repositorios Públicos: EBI

InterPro, es una base de datos integrada que contiene 
dominios de proteínas organizados en superfamilias, familias y 
subfamilias. Es frecuentemente usada para anotación de 
genomas y proteínas (http://www.ebi.ac.uk/interpro/).

http://www.ebi.ac.uk/interpro/
http://www.ebi.ac.uk/interpro/


2. Repositorios Públicos: EBI

InterPro: Una de las herramientas de búsqueda utilizada es 
InterProScan (http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/)

http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/


Bases de Datos Biológicas:

1- Tipos de Bases de Datos Biológicas.

2- Repositorios Públicos.

3- Bases de datos de comunidades científicas.
3.1- Especie específicas.
3.2- Otras bases de datos.

4- Navegadores Genómicos.



3. Bases de datos específicas de comunidades

Nombre Especies Datos Enlace

The Arabidopsis Information 
Resource (TAIR)

Arabidopsis

Distintos Genomas, Marcadores, 
Polimorfismos, Genes, Expresión, 

Proteínas, Ontologias, Rutas Metabólicas, 
Publicaciones  

http://
www.arabidopsis.org/

Gramene
Monocotiledóneas

(Uva y 
Arabidopsis)*

Distintos Genomas, Marcadores, 
Polimorfismos, Genes, Proteínas, 

Ontologias, Rutas Metabólicas, QTLs  

http://
www.gramene.org/

Sol Genomics Network 
(SGN)

Solanáceas, 
Rubicáceas y 

Plantagináceas 

Distintos Genomas, Marcadores, 
Polimorfismos, Genes, Expresión*, 

Proteínas, Ontologias, Rutas Metabólicas, 
Publicaciones, QTLs, Fenotipos, Unigenes  

http://solgenomics.net/

Genome Database for 
Rosaceae (GDR)

Rosáceas
Distintos Genomas, Marcadores, 
Polimorfismos, Genes, Proteínas, 

Ontologias, Unigenes 

http://
www.rosaceae.org/

Dendrome Árboles
Distintos Genoma, Genes, Polimorfismos, 
Marcadores, Mapas, Fenotipos, Literatura, 

Expresion

http://
dendrome.ucdavis.edu/

Curcubit Genomics 
Database (ICuGI)

Curcubitáceas Distintos Genomas, Genes, Unigenes, 
Marcadores, Mapas, Rutas Metabólicas http://www.icugi.org/

http://www.arabidopsis.org
http://www.arabidopsis.org
http://www.arabidopsis.org
http://www.arabidopsis.org
http://www.gramene.org
http://www.gramene.org
http://solgenomics.net
http://solgenomics.net
http://www.rosaceae.org
http://www.rosaceae.org
http://www.rosaceae.org
http://www.rosaceae.org
http://dendrome.ucdavis.edu
http://dendrome.ucdavis.edu
http://dendrome.ucdavis.edu
http://dendrome.ucdavis.edu
http://www.icugi.org
http://www.icugi.org


3. Bases de datos específicas de comunidades

Nombre Especies Datos Enlace

The Compositae Genome 
Project

Compositaceas Distintos Genomas, Marcadores, Mapas, 
Genes 

http://
compgenomics.ucdavis.

edu/

MaizeGDB Zea mays (Maiz)
Distintos Genomas, Marcadores, 

Polimorfismos, Genes, QTLs, citogenética, 
Fenotipos.  

http://
www.maizegdb.org/

CottonDB Gossypium spp. Marcadores, Mapas, Genes y 
DatosTaxonómicos. http://cottondb.org/

SoyBase Glycine Max (Soja)
Distintos Genomas, Marcadores, 
Polimorfismos, Genes, Proteínas, 

Ontologias, Rutas Metabólicas, QTLs  
http://soybase.org/

Cacao Genome Database Theobroma cacao Genome, Genes, Maps
http://

www.cacaogenomedb.o
rg/

Plant Genome Database 
(PlantGDB)

Plantas Distintos Genomas, Genes, Unigenes http://www.plantgdb.org/

http://compgenomics.ucdavis.edu
http://compgenomics.ucdavis.edu
http://compgenomics.ucdavis.edu
http://compgenomics.ucdavis.edu
http://compgenomics.ucdavis.edu
http://compgenomics.ucdavis.edu
http://www.maizegdb.org
http://www.maizegdb.org
http://www.maizegdb.org
http://www.maizegdb.org
http://cottondb.org
http://cottondb.org
http://soybase.org
http://soybase.org
http://www.cacaogenomedb.org
http://www.cacaogenomedb.org
http://www.cacaogenomedb.org
http://www.cacaogenomedb.org
http://www.cacaogenomedb.org
http://www.cacaogenomedb.org
http://www.plantgdb.org
http://www.plantgdb.org


Bases de Datos Biológicas:

1- Tipos de Bases de Datos Biológicas.

2- Repositorios Públicos.

3- Bases de datos de comunidades científicas.
3.1- Especie específicas.
3.2- Otras bases de datos.

4- Navegadores Genómicos.



3. Bases de datos específicas de comunidades

Existen otras bases de datos, no basadas en una especie, sino en 
una area de conocimiento específica, por ejemplo: 

Bases de datos metabólicas:
MetaCyc: http://metacyc.org/

KEGG: http://www.genome.jp/kegg/

Bases de datos de Ontologías:
Gene Ontology: http://www.geneontology.org/

Plant Ontology: http://www.plantontology.org/

Bases de datos de Factores de Transcripción:
TranscriptionFactorDB (DBD): www.transcriptionfactor.org

http://www.plantontology.org
http://www.plantontology.org
http://www.transcriptionfactor.org/
http://www.transcriptionfactor.org/


Bases de Datos Biológicas:

1- Tipos de Bases de Datos Biológicas.

2- Repositorios Públicos.

3- Bases de datos de comunidades científicas.
3.1- Especie específicas.
3.2- Otras bases de datos.

4- Navegadores Genómicos.



4. Navegadores Genómicos

Un Navegador Genómico (Genome Browsers) en una 
interfaz gráfica que muestra datos genómicos de forma 
alineada.

Generalmente cada tipo de dato se encuentra en una pista 
(track).

Las pistas se encuentran jerárquicamente organizadas por el 
tamaño de la pista.  Así por ejemplo, la primera pista podría ser 
un cromosoma completo, la segunda una región de este, y la 
tercera.  



4. Navegadores Genómicos

Los Navegadores Genómicos más conocidos son: 

- GBrowse (GMOD).

- UCSC Genome Browser.

- Emsembl Genome Browser.

- Vista Genome Browser.

- JBrowse (GMOD).



4. Navegadores Genómicos

Los Navegadores Genómicos más conocidos son: 

- GBrowse (GMOD).

- UCSC Genome Browser.

- Emsembl Genome Browser.

- Vista Genome Browser.

- JBrowse (GMOD).



4. Navegadores Genómicos

GBrowse (Generic Genome Browser): 

Es uno de los componentes más populares del proyecto 
GMOD, usado por bases de datos como FlyBase, Wormbase, 
SGN, Gramene GDR.

Es una combinación de base de datos y páginas web 
interactivas para manipular y mostrar anotaciones sobre 
genomas.

Está organizado en tres niveles de detalle: Overview, 
Region y Detail. Cada nivel de detalle posee pistas 
(tracks) muestran un tipo de información.



4. Navegadores Genómicos

GBrowse (Generic Genome Browser): 

Las características más importantes son:

- Tres vistas simultáneas con distinto nivel de detalle.

- Desplazamientos, ampliaciones y centrados.

- Capacidad de adjuntar URL arbitrarias a cualquier 
localizacion.

- Capacidad de ordenar pistar por el usuario.

- Búsqueda por nombre, ID o anotación.

- Soporta anotaciones externas en formato .gff3.

- Volcado de datos en formato .fasta y .gff3.

- Conectividad entre distintas bases de datos como chado.



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

Fuente 
(Set de datos)

Región

1

2

Región: 
Secuencia de Referencia + “:” + Coordenada Inicial + “..” + Coordenada final.

Ejemplo:
SL2.40ch08:56810100..56812450



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

1
2
3

Tres niveles de detalle: Oveview, Region y Details

4
Nivel de Zoom sobre Region



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

4
Nivel de Zoom sobre Details

5

Botones de desplazamiento Downstream y Upstream region=Details



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

6
Selección de las pistas de información (Tracks)



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

6
Selección de las pistas de información (Tracks)



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

7

Selección de las pistas de información (Tracks)

8

9



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

7

Selección de las pistas de información (Tracks)

8

9



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

7

8

9



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

7
8

9



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

10

Volcado de datos en distintos formatos.



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

10



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

10



4. Navegadores Genómicos

Ejemplo: GBrowse en el SGN.

10



4. Navegadores Genómicos

Formato: GFF3 (http://www.sequenceontology.org/gff3.shtml)

Columna 1: Identifición de la secuencia, "seqid", ejemplo: SL2.40ch08

Columna 2: Fuente, "source", ejemplo: ITAG_eugene

Columna 3: Tipo, "type", ejemplo: mRNA

Columnas 4 & 5: Comienzo y fin, "start" and "end", ejemplo: 56809898 y 56812517

Columna 6: Puntuación, "score", ejemplo: . (vacío)

Columna 7: Hebra, "strand", ejemplo: - (negativa)

Columna 8: Fase, "phase", ejemplo: . (vacío)

Columna 9: Atributos, "attributes", ejemplo: 
Name=Solyc08g075490.2.1;length=2620;Ontology_term=GO:0005515;

http://www.sequenceontology.org/gff3.shtml
http://www.sequenceontology.org/gff3.shtml


PROGRAMA:

      11.00 – 11.15 am. Introducción a la Bioinformática.

      11.15 – 11.30 am. Caso de estudio: Estrés por sequía en tomate.

11.30 - 12.15 pm. Bases de datos biológicas.
  
12.15 – 13.00 pm. Herramientas comunes de las bases de datos.

13.00 – 14.30 pm. Almuerzo y descanso.

14.30 – 15.00 pm. Casos prácticos del bloque de base de datos y anotación.

15.00 – 15.45 pm. Terminal Linux-Unix y líneas de comandos.

15.45 – 16.30 pm. Bases de datos.

16.30 – 17.00 pm. Conclusiones y preguntas.

   



Herramientas de las Bases de Datos Biológicas.



Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:

1- Herramientas de búsqueda:
1.1 - Búsqueda por ontologías.
1.2 - Búsqueda por homología de secuencias (Blast).
1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:
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1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



1. Herramientas de búsqueda

Las herramientas de búsqueda son una parte esencial de la base de 
datos. 

Las herramientas de búsqueda han de ser intuitivas y fáciles de 
manejar, rápidas y reproducibles.

En las bases de datos biológicas existen varios tipos de búsqueda:

• Búsqueda de texto (palabras clave, anotaciones, ontologías)

• Búsqueda por homología de secuencias.

• Búsqueda por localizaciones (coordenadas)

• Búsqueda por valores numéricos de señal (ratios, 
correlaciones, perfiles, clusters)



1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda de texto: 

Las palabras introducidas en la sección (caja, box) de búsqueda 
serán utilizadas para buscar coincidencias en determinados 
campos, por ejemplo descripción de secuencias.

NCBI:  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

http://www.ncbi.nlm.nih.gov
http://www.ncbi.nlm.nih.gov


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda de texto: 

EBI:  http://www.ebi.ac.uk/

http://www.ebi.ac.uk
http://www.ebi.ac.uk


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda de texto: 

TAIR:  http://www.arabidopsis.org/

http://www.arabidopsis.org
http://www.arabidopsis.org


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda de texto: 

GRAMENE:  http://www.gramene.org/

http://www.gramene.org
http://www.gramene.org


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda de texto: 

SGN:  http://solgenomics.net/

http://solgenomics.net
http://solgenomics.net


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda por homología de secuencias: 

Búsqueda basada en la comparación mediante alineamiento por 
pares de una o varias secuencias con un conjunto de secuencias 
usando diferentes algoritmos (blast utiliza una aproximación del 
algoritmo Smith-Waterman).  Aquellas secuencias con cierto nivel 
de similitud son seleccionadas para la salida del programa.

Los programas más conocidos de búsqueda por homología de 
secuencias son:

• Blast: (más rápido) http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

• Fasta (más sensible): http://www.ebi.ac.uk/Tools/sss/fasta/

Más información: http://en.wikipedia.org/wiki/Sequence_alignment_software

http://www.ebi.ac.uk/Tools/sss/fasta/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/sss/fasta/


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda por homología de secuencias:

NCBI:  http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda por homología de secuencias:

EBI:  http://www.ebi.ac.uk/Tools/sss/

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda por homología de secuencias:

TAIR:  http://www.arabidopsis.org/Blast/index.jsp
http://www.arabidopsis.org/cgi-bin/fasta/nph-TAIRfasta.pl

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://www.arabidopsis.org/cgi-bin/fasta/nph-TAIRfasta.pl
http://www.arabidopsis.org/cgi-bin/fasta/nph-TAIRfasta.pl


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda por homología de secuencias:

GRAMENE:  http://www.gramene.org/multi/blastview

http://www.gramene.org/multi/blastview
http://www.gramene.org/multi/blastview


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda por homología de secuencias:

SGN:  http://solgenomics.net/tools/blast/index.pl

http://www.gramene.org/multi/blastview
http://www.gramene.org/multi/blastview


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda por localizacion (coordenadas): 

Basada en la localización de una región cromosómica o de otro 
tipo de secuencia utilizando una coordenada de comienzo y una 
coordenada de finalización (start-end coordinates pair).

Este tipo de búsqueda utilizan como herramienta los Visualizadores 
Genómicos (Genome Browser)

Más información: http://en.wikipedia.org/wiki/Genome_browser

http://en.wikipedia.org/wiki/Genome_browser
http://en.wikipedia.org/wiki/Genome_browser


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda por valores numéricos asociados a una 
señal: 

Es un tipo de búsqueda asociada a valores cuantitativos, 
generalmente valores de expresión donde se recogen aquellos 
resultados que poseen un valor de señal por encima de un valor de 
corte. Si se comparan experimentos este valor puede ser la ratio 
entre ambos experimentos. 

TAIR:  http://www.arabidopsis.org/servlets/Search?
action=new_search&type=expression

http://www.arabidopsis.org/servlets/Search?action=new_search&type=expression
http://www.arabidopsis.org/servlets/Search?action=new_search&type=expression
http://www.arabidopsis.org/servlets/Search?action=new_search&type=expression
http://www.arabidopsis.org/servlets/Search?action=new_search&type=expression


1. Herramientas de búsqueda

Búsqueda por valores numéricos asociados a una 
señal: 



Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:

1- Herramientas de búsqueda:
1.1 - Búsqueda por ontologías.
1.2 - Búsqueda por homología de secuencias (Blast).
1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



1.1. Búsqueda por Ontologías

Ontología: exhaustivo y riguroso esquema conceptual dentro de 
uno o varios dominios dados; con la finalidad de facilitar la 
comunicación y el intercambio de información entre diferentes 
sistemas y entidades (Wikipedia)

Ontologías en bioinformática:

Vocabulario controlado de términos para describir funciones de 
genes, localizaciones, partes de una planta que permite el fácil 
intercambio de información.

 Ejemplo: Size increase, Mass increase...

Growth, The increase in size or mass of an entire organism, a part of 
an organism or a cell. (GO:0040007)

http://es.wikipedia.org/wiki/Esquema_conceptual
http://es.wikipedia.org/wiki/Esquema_conceptual


1.1. Búsqueda por Ontologías

Tipo de Ontologías: Existen muchos tipos de Ontologías en 
bioinformática, aunque la más usada es Gene Ontology (http://
www.geneontology.org/), para definir términos asociados a 
procesos biólogicas, componentes celulares y y fucniones 
moleculares. 

En el caso de plantas, es muy usado Plant Ontology (http://
www.plantontology.org/), para definir partes de la planta y procesos 
de la planta como maduración o floración.

Para un listado completo de ontologías bioinformáticas:

http://www.obofoundry.org/

http://www.geneontology.org
http://www.geneontology.org
http://www.geneontology.org
http://www.geneontology.org
http://www.plantontology.org
http://www.plantontology.org
http://www.plantontology.org
http://www.plantontology.org
http://www.obofoundry.org
http://www.obofoundry.org


1.1. Búsqueda por Ontologías

Búsqueda por Ontologías: Algunas bases de datos possen 
búsqueda por ontologías. 

Ejemplo: SGN.



1.1. Búsqueda por Ontologías

Búsqueda por Ontologías: Una interfaz común para la 
búsqueda por ontologías, a parte de la casilla de búsqueda es el uso 
de un Navegador de Ontologías (Ontology Browser)

Ejemplo: SGN.



1.1. Búsqueda por Ontologías

Búsqueda por Ontologías: 



Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:

1- Herramientas de búsqueda:
1.1 - Búsqueda por ontologías.
1.2 - Búsqueda por homología de secuencias (Blast).
1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



1.2 - Búsqueda por homología de secuencias

Búsqueda por homología de secuencias: 

Búsqueda basada en la comparación mediante alineamiento por 
pares de una o varias secuencias con un conjunto de secuencias 
usando diferentes algoritmos (blast utiliza una aproximación del 
algoritmo Smith-Waterman).  Aquellas secuencias con cierto nivel 
de similitud son seleccionadas para la salida del programa.

Los programas más conocidos de búsqueda por homología de 
secuencias son:

• Blast: (más rápido) http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

• Fasta (más sensible): http://www.ebi.ac.uk/Tools/sss/fasta/

Más información: http://en.wikipedia.org/wiki/Sequence_alignment_software

http://www.ebi.ac.uk/Tools/sss/fasta/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/sss/fasta/


1.2 - Búsqueda por homología de secuencias

Blast: 

Es una herramienta para encontrar regiones de similitud local entre 
secuencias. Compara secuencias de nucleótidos o proteínas y 
calcula la significancia estadística del resultado.

Programas de Blast: 

Existen distintos tipos de programas según la naturaleza de las 
secuencias a comparar.

INPUT

DATABASE

Nucleotide Translated Nucleotide Protein

Nucleotide BlastN - -

Translated Nucleotide - TBlastX TBlastN

Protein - BlastX BlastP



1.2 - Búsqueda por homología de secuencias

Usos de Blast: 

‣ Búsqueda de genes homólogos: 

BlastX (input=cDNA, database=proteins).

BlastP (input=protein, database=proteins).

TBlastN (input=cDNA, database=proteins)

‣ Alineamiento para búsqueda de intrones-exones: 

BlastN (input=cDNA, database=genomic DNA).

(mejor usar Blat o GeneWise)

‣ Búsqueda de polimorfismos.

BlastN (input=cDNA,gDNA, database=cDNA,gDNA).



1.2 - Búsqueda por homología de secuencias

Términos usados en la salida de Blast: 

Query: Secuencia usada en la búsqueda (input).

Subject: Secuencia de la base de datos que muestra homología 
con la secuencia usada en la búsqueda (database).

Query Coverage: Porcentaje de la secuencia usada en la 
búsqueda cubierta por la secuencia de la base de datos que 
muestra homología.

E-value (expect value): Número de resultados (hits) que 
cabría esperar al azar para la base de datos utilizada, 
dependiendo del tamaño de la misma. Decrece 
exponencialmente con el score de dos secuencias.  

% identity: Porcentaje de identidad compartidos entre ambas 
secuencias.



1.2 - Búsqueda por homología de secuencias

Evaluación de los parámetros estadísticos de un 
alineamiento usando Blast:

%identity vs E-value vs bit score. 
E-value es un parámetro estadístico que estima la probabilidad de que la 
secuencia utilizada haya obtenido un resultado por azar en la base de datos. 
No tiene significado biológico.

Score, es un valor de puntuación del alineamiento basado en parámetros 
estadísticos (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/tutorial/Altschul-1.html). 
Está normalizado, luego puede usarse para comparar resultados entre 
distintas bases de datos, pero sigue sin tener un significado biológico.

% identity, es el porcentaje de nucleótidos idénticos entre ambas 
secuencias. Dos secuencias se encuentran más cercanas evolutivamente entre 
sí mientras más parecidas sean a nivel de nucleótidos.

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/tutorial/Altschul-1.html
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/tutorial/Altschul-1.html


Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:

1- Herramientas de búsqueda:
1.1 - Búsqueda por ontologías.
1.2 - Búsqueda por homología de secuencias (Blast).
1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas

Búsqueda por localizacion (coordenadas): 

Basada en la localización de una región cromosómica o de otro 
tipo de secuencia utilizando una coordenada de comienzo y una 
coordenada de finalización (start-end coordinates pair).

Este tipo de búsqueda utilizan como herramienta los Visualizadores 
Genómicos (Genome Browser)

Más información: http://en.wikipedia.org/wiki/Genome_browser

http://en.wikipedia.org/wiki/Genome_browser
http://en.wikipedia.org/wiki/Genome_browser


Los Navegadores Genómicos más conocidos son: 

- GBrowse (GMOD).

- UCSC Genome Browser.

- Emsembl Genome Browser.

- Vista Genome Browser.

- JBrowse (GMOD).

1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas



Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:

1- Herramientas de búsqueda:
1.1 - Búsqueda por ontologías.
1.2 - Búsqueda por homología de secuencias (Blast).
1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



Existen decenas de herramientas de manipulación de 
secuencias. Muchas de ellas son paquetes comerciales 
como LaserGene de DNAStar (http://www.dnastar.com/t-products-

lasergene.aspx). Otros son paquetes gratuítos como BioEdit 
(http://www.mbio.ncsu.edu/bioedit/bioedit.html) para Windows o 
eBioTools (http://www.ebioinformatics.org/) para MacOX.

Muchas bases de datos possen programas con funciones 
similares, a veces integrados con la base de datos y otras 
veces como interfases gráficas independientes.

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias

http://www.dnastar.com/t-products-lasergene.aspx
http://www.dnastar.com/t-products-lasergene.aspx
http://www.dnastar.com/t-products-lasergene.aspx
http://www.dnastar.com/t-products-lasergene.aspx
http://www.mbio.ncsu.edu/bioedit/bioedit.html
http://www.mbio.ncsu.edu/bioedit/bioedit.html


Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:

1- Herramientas de búsqueda:
1.1 - Búsqueda por ontologías.
1.2 - Búsqueda por homología de secuencias (Blast).
1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



Existen dos tipos de herramientas que pueden utilizarse para encontrar el 
ORF correcto, y por lo tanto la secuencia de una proteína que corresponde 
a un gen.

• Alineamiento con una secuencia de mRNA o cDNA, posterior 
traducción y selección del ORF más largo.

• Predicción del gen basado en su estructura.

Basadas en estas aproximaciones existen dos tipos de herramientas que 
pueden aplicarse comunmente a un conjunto de secuencias.

‣ Traductores (DNA a Proteinas sin tener en cuenta exones, 
basados en los posibles ORFs).

‣ Gene Predictors (DNA a CDS teniendo en cuenta la estructura 
de exones). Generalmente requieren del entrenamiento del 
programa basado en secuencias y distribución de exones 
conocidas.

2.1 - Traductores y Gene Predictors.



Existen varios programas de traducción de secuencias via web:

• Translate Tool (ExPASy): http://expasy.org/tools/dna.html

• ORF Finder (NCBI): http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/gorf/

• Transeq (EBI): http://www.ebi.ac.uk/Tools/emboss/transeq/

• RevTrans 1.4 Server (CBS): http://www.cbs.dtu.dk/services/RevTrans/

• Transeq (UMass): http://biotools.umassmed.edu/cgi-bin/biobin/transeq 

• Dnatoprotein (JHI): http://www.dnatoprotein.com/ 

• EstScan (embnet): http://www.ch.embnet.org/software/ESTScan2.html

2.1 - Traductores y Gene Predictors.

http://expasy.org/tools/dna.html
http://expasy.org/tools/dna.html
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/gorf/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/gorf/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/emboss/transeq/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/emboss/transeq/
http://www.cbs.dtu.dk/services/RevTrans/
http://www.cbs.dtu.dk/services/RevTrans/
http://biotools.umassmed.edu/cgi-bin/biobin/transeq
http://biotools.umassmed.edu/cgi-bin/biobin/transeq
http://www.dnatoprotein.com
http://www.dnatoprotein.com
http://www.ch.embnet.org/software/ESTScan2.html
http://www.ch.embnet.org/software/ESTScan2.html


• Transeq (EBI): http://www.ebi.ac.uk/Tools/emboss/transeq/

2.1 - Traductores y Gene Predictors.

http://www.ebi.ac.uk/Tools/emboss/transeq/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/emboss/transeq/


• EstScan (embnet): http://www.ch.embnet.org/software/ESTScan2.html

2.1 - Traductores y Gene Predictors.

http://www.ch.embnet.org/software/ESTScan2.html
http://www.ch.embnet.org/software/ESTScan2.html


Existen varios programas de predicción de genes via web:

• FGENESH (ULondon): 
http://mendel.cs.rhul.ac.uk/mendel.php?topic=fgen-file

• GENESCAN (MIT): 
http://genes.mit.edu/GENSCAN.html

• GeneMark.hmm (GaTech): 
http://opal.biology.gatech.edu/GeneMark/eukhmm.cgi 

• Augustus:
http://augustus.gobics.de/submission

2.1 - Traductores y Gene Predictors.

http://mendel.cs.rhul.ac.uk/mendel.php?topic=fgen-file
http://mendel.cs.rhul.ac.uk/mendel.php?topic=fgen-file
http://genes.mit.edu/GENSCAN.html
http://genes.mit.edu/GENSCAN.html
http://opal.biology.gatech.edu/GeneMark/eukhmm.cgi
http://opal.biology.gatech.edu/GeneMark/eukhmm.cgi
http://augustus.gobics.de/submission
http://augustus.gobics.de/submission


Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:

1- Herramientas de búsqueda:
1.1 - Búsqueda por ontologías.
1.2 - Búsqueda por homología de secuencias (Blast).
1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias

Al contrario que programas como Blast, Blat o Fasta, programas como 
ClustalW o Muscle permiten el alineamiento de más de dos secuencias 
(nucleótidos o proteínas) al mismo tiempo. 

Alguno de ellos, como ClustalW, permiten la representación de los 
alineamientos como un árbol, generalmente mediante algoritmos de cálculo 
simple como Neighbor-Joining. 

• ClustalW (EBI): http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/

• Kalign (EBI): http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/kalign

• MAFFT (EBI): http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/mafft

• MUSCLE (EBI): http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/muscle

• T-Coffee (EBI): http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/tcoffee

http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/kalign
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/kalign
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/mafft
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/mafft
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/muscle
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/muscle
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/tcoffee
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/tcoffee


2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias

• ClustalW (EBI): http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/

Input: Set de 5 proteínas

http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/


2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias

• ClustalW (EBI): http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/

http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/


2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias

• ClustalW (EBI): http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/

http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/


2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias

• ClustalW (EBI): http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/

http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/


2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias

• ClustalW (EBI): http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/

Uso del alinenamiento por otros programas de análisis filogenético 
como Phylip. 

http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/


Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:

1- Herramientas de búsqueda:
1.1 - Búsqueda por ontologías.
1.2 - Búsqueda por homología de secuencias (Blast).
1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



2.3 - Análisis de dominios funcionales

   A menudo la anotación de secuencias se basa en la homología de dicha 
secuencias con secuencias de función conocida. No obstante algunas 
secuencias de proteínas solo poseen algunas regiones con cierta homología 
a otras proteínas. Estas regiones son dominios y en muchos casos estan 
asociados a funciones.

   InterPro (http://www.ebi.ac.uk/interpro/) agrupa varias bases de datos de 
dominios de proteínas como son ProSite, Pfam o Superfamily.

   Una herramienta de búsqueda habitual para dominios funcionales es 
InterProScan (http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/).

http://www.ebi.ac.uk/interpro/
http://www.ebi.ac.uk/interpro/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/


2.3 - Análisis de dominios funcionales

InterProScan (http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/).

http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/


2.3 - Análisis de dominios funcionales

InterProScan (http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/).

http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/


2.3 - Análisis de dominios funcionales

InterProScan (http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/).

http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/


Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:

1- Herramientas de búsqueda:
1.1 - Búsqueda por ontologías.
1.2 - Búsqueda por homología de secuencias (Blast).
1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



2.4 - Análisis de péptidos señal 

   Los péptidos señal son pequeñas cadenas de aminoácidos (3-60 
aminoácidos) que dirigen el transporte de una proteína a lugares como el 
núcleo, el nucleolo, el peroxisoma o la matriz mitocondrial (wikipedia).

   Ejemplos: 

   SignalP (http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/) es un programa de predicción de 
peptidos señales.

http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/
http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/


2.4 - Análisis de péptidos señal 

   SignalP (http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/)

http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/
http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/


2.4 - Análisis de péptidos señal 

   SignalP (http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/)

http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/
http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/


Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:

1- Herramientas de búsqueda:
1.1 - Búsqueda por ontologías.
1.2 - Búsqueda por homología de secuencias (Blast).
1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento

  Un mapa de ligamiento es un mapa genético de una población que muestra 
la posición conocida de genes o marcadores genéticos relativa en terminos 
de distancia de recombinación.   

  Los visualizadores de mapas de ligamiento (Map Viewer, Chromosome 
Viewer), son representaciones gráficas de estos mapas de ligamiento.

   Existen distintos visualizadores:

• MapViewer (NCBI):  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mapview/

• MapViewer (TAIR): http://www.arabidopsis.org/servlets/mapper 

• CMap (Gramene): http://www.gramene.org/cmap/

• CView (SGN): http://solgenomics.net/cview/

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mapview/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mapview/
http://www.arabidopsis.org/servlets/mapper
http://www.arabidopsis.org/servlets/mapper
http://www.gramene.org/cmap/
http://www.gramene.org/cmap/
http://solgenomics.net/cview/
http://solgenomics.net/cview/


3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento

• CView (SGN): http://solgenomics.net/cview/

Selección del mapa.

http://solgenomics.net/cview/
http://solgenomics.net/cview/


3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento

• CView (SGN): http://solgenomics.net/cview/

Representación de marcadores en la vista general del mapa.

http://solgenomics.net/cview/
http://solgenomics.net/cview/


3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento

• CView (SGN): http://solgenomics.net/cview/

Selección de un cromosoma.

http://solgenomics.net/cview/
http://solgenomics.net/cview/


3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento

• CView (SGN): http://solgenomics.net/cview/

Cambio de coordenadas.

http://solgenomics.net/cview/
http://solgenomics.net/cview/


3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento

• CView (SGN): http://solgenomics.net/cview/

Comparación con otros cromosomas.

http://solgenomics.net/cview/
http://solgenomics.net/cview/


Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:

1- Herramientas de búsqueda:
1.1 - Búsqueda por ontologías.
1.2 - Búsqueda por homología de secuencias (Blast).
1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

  Algunas bases de datos ofrecen como herramienta el diseño de cebadores 
para PCR o análisis del fragmento amplificado.

• Primer-Blast (NCBI) (diseño): 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/ 

• Primer3 (diseño):

http://frodo.wi.mit.edu/primer3/ 

• In-Silico PCR (SGN) (análisis de fragmento amplifiado):

http://solgenomics.net/tools/insilicopcr/index.pl

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/
http://frodo.wi.mit.edu/primer3/
http://frodo.wi.mit.edu/primer3/
http://solgenomics.net/tools/insilicopcr/index.pl
http://solgenomics.net/tools/insilicopcr/index.pl


3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

• Primer3 (diseño): http://frodo.wi.mit.edu/primer3/ 

http://frodo.wi.mit.edu/primer3/
http://frodo.wi.mit.edu/primer3/


3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

• Primer3 (diseño): http://frodo.wi.mit.edu/primer3/ 

Diseño de 
cebadores para 
amplificar el primer 
intron del gen 
ARAB 
(Sol04g078840.2)

http://frodo.wi.mit.edu/primer3/
http://frodo.wi.mit.edu/primer3/


3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

• Primer3 (diseño): http://frodo.wi.mit.edu/primer3/ 

Diseño de 
cebadores para 
amplificar el primer 
intron del gen 
ARAB 
(Sol04g078840.2)

Calculamos las coordenadas de la region a volcar (+/- 200 pb intron):
inicio:  61097230 - 200 = 61097030
final:    61097353 + 200 = 61097553

http://frodo.wi.mit.edu/primer3/
http://frodo.wi.mit.edu/primer3/


3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

• Primer3 (diseño): http://frodo.wi.mit.edu/primer3/ 

Volcado de la secuencia usando GBrowse cambiando las coordenadas a: 
61097030..61097553

2

1

http://frodo.wi.mit.edu/primer3/
http://frodo.wi.mit.edu/primer3/


3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

• Primer3 (diseño): http://frodo.wi.mit.edu/primer3/ 

Copiado de la secuencia volcada en el programa Primer3. 
El tamaño mínimo debe ser 123 pb (el tamaño del intrón), y tendrá como 
región objetivo (target): 200 (comienzo del intrón), 123 (longitud del intrón)

http://frodo.wi.mit.edu/primer3/
http://frodo.wi.mit.edu/primer3/


3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

• Primer3 (diseño): http://frodo.wi.mit.edu/primer3/ 

http://frodo.wi.mit.edu/primer3/
http://frodo.wi.mit.edu/primer3/


3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

• In-Silico PCR (SGN): http://solgenomics.net/tools/insilicopcr/index.pl

La ampliación inespecífica en el genoma de tomate puede comprobarse 
utilizando la herramienta In-silico PCR del SGN.

FORWARD-PRIMER
 SL2.40ch04
 100.00
19
 0
 0
 1
 19
 61097186
 61097204
 0.008
 38.2
REVERSE-PRIMER
 SL2.40ch04
 100.00
21
 0
 0
 1
 21
 61097382
 61097402
 8e-04
 42.1

http://solgenomics.net/tools/insilicopcr/index.pl
http://solgenomics.net/tools/insilicopcr/index.pl


Herramientas de las Bases de Datos Biológicas:

1- Herramientas de búsqueda:
1.1 - Búsqueda por ontologías.
1.2 - Búsqueda por homología de secuencias (Blast).
1.3 - Búsqueda por localizaciones cromosómicas (GBrowse).

2 - Herramientas de manipulación y análisis de secuencias:
2.1 - Traductores y Gene Predictors.
2.2 - Alineamiento de múltiples secuencias (Clustalw).
2.3 - Análisis de dominios funcionales (InterProScan).
2.4 - Análisis de péptidos señal (SignalP).

3 - Otras herramientas:
3.1 - Visualizadores de mapas de ligamiento (CViewer).
3.2 - Diseño de cebadores (Primer3).

4 - Portales con listado de herramientas.



4 - Portales con listado de herramientas.

  Algunos de los portales con herramientas bioinformáticas on-line:

• EBI (European Bioinformatic Institute): Análisis de secuencias.

http://www.ebi.ac.uk/Tools/ 

• Mobyle (Instituto Pasteur): Análisis filogenético.

http://mobyle.pasteur.fr/cgi-bin/portal.py?#welcome 

• ExPASy (SwissProt): Análisis proteómico y de secuencias.

http://expasy.org/tools/

• CBS (Center For Biological Sequence Analysis).

http://www.cbs.dtu.dk/biotools/

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/
http://frodo.wi.mit.edu/primer3/
http://frodo.wi.mit.edu/primer3/
http://solgenomics.net/tools/insilicopcr/index.pl
http://solgenomics.net/tools/insilicopcr/index.pl
http://solgenomics.net/tools/insilicopcr/index.pl
http://solgenomics.net/tools/insilicopcr/index.pl


PROGRAMA:

      11.00 – 11.15 am. Introducción a la Bioinformática.

      11.15 – 11.30 am. Caso de estudio: Estrés por sequía en tomate.

11.30 - 12.15 pm. Bases de datos biológicas.
  
12.15 – 13.00 pm. Herramientas comunes de las bases de datos.

13.00 – 14.30 pm. Almuerzo y descanso.

14.30 – 15.00 pm. Casos prácticos del bloque de base de datos y anotación.

15.00 – 15.45 pm. Terminal Linux-Unix y líneas de comandos.

15.45 – 16.30 pm. Bases de datos.

16.30 – 17.00 pm. Conclusiones y preguntas.

   


