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	3. 1. INTRODUCCIÓN
La bioinformática  es la unión de biología, de la computación y de la informática, estudia la
bioinformática, básicamente los datos acumulados sobre secuencias de ácido
desoxirribonucléico (ADN) y aminoácidos, que son proteínas Estas secuencias vienen hacer
como los ladrillos con los que están construidos los seres vivos.
La bioinformática ha permitido organizar y dar a conocer el plan maestro de la genética de los
seres vivos, es decir de su genoma, el cual está constituido por toda la información presente en
sus moléculas de ADN. Hoy en día ya se cuenta con la información existente en genomas
completos y de esa manera, con las herramientas hoy en día disponibles para el estudio del
genoma, estamos en mejores condiciones para lograr ir descifrando cómo funcionan los seres
vivos.
La bioinformática también nos ha permitido responder las siguientes interrogantes, ¿Cómo son
los microorganismos distribuidos en los océanos y cuál es su biodiversidad? ¿Y qué hay de los
riesgos para el plancton, las bacterias y los virus? ¿Todos estos reinos están vinculados y
dependen unos de otros? ¿En áreas localizadas o en todas partes? ¿Cuántos de ellos hay? ¿Qué
influencia tienen los parámetros de temperatura, salinidad, acidez y físico-químicos en estas
criaturas extrañas, y en qué regiones?
2. OBJETIVOS
- Identificar la calidad de las secuencias de ADN con el programa BIOEDIT.
- Aplicar herramientas informáticas y computacionales para permitir y mejorar el manejo
de datos biológicos.
- Conocer programas para procesar, visualizar y analizar el ADN de diversos seres vivos.
3. JUSTIFICACIÓN
La bioinformática es una ciencia ampliamente interdisciplinaria que comprende herramientas
conceptuales prácticas para el entendimiento, generación, procesamiento y propagación de la
información biológica. Favorece la investigación biológica mediante recursos y herramientas
útiles para comprender los genes, su estructura molecular, funcionamiento, bioquímica y
aplicabilidad biotecnológica y en la salud. Almacena procesa y analiza la información biológica
que parte del ADN.
 


	4. 4. MARCO TEÓRICO
4.1.  ADN
ADN es la abreviatura del ácido desoxirribonucleico. Constituye el material genético de los
organismos. Es el componente químico primario de los cromosomas y el material que forma
los genes. En las bacterias y otros organismos unicelulares, el ADN está distribuido por la
célula. En organismos más complejos como las plantas, los animales y otros organismos
multicelulares, la mayoría del ADN reside en el núcleo celular. Se conoce desde hace más de
cien años. En 1868, Friedrich Miescher, un biólogo suizo, identificó el ADN en los núcleos de
las células del pus, obtenidas de los vendajes quirúrgicos desechados y en la esperma del
salmón. Le llamó la sustancia nucleína.
En 1953, el descubrimiento de la estructura de la molécula de ADN (ácido desoxirribonucleico)
por James Watson y Francis Crick dio origen a la biotecnología moderna. Por estudios
anteriores, se sabía que el ADN almacena la información genética en todos los seres vivos.
También se sabía que el ADN estaba formado por la combinación de unas moléculas más
pequeñas llamadas nucleótidos. Los nucleótidos, a su vez, constan de un azúcar (la
desoxirribosa), un fosfato y una de las cuatro bases siguientes: la adenina, guanina, citosina y
timina o abreviadamente A, G, C, T.
4.2. Secuencia de ADN
La secuencia del ADN consiste en determinar el orden de las bases A, C, G y T en un fragmento
de ADN; este método fue descrito por Sanger en 1977, y permite obtener la secuencia de un
fragmento determinado de ADN, un gen o parte de este, y ser empleado en la actualidad. Este
método ha ido evolucionando con el tiempo y en la actualidad se han implementado diferentes
tipas de secuencias, destacándose la secuencia paralela, masiva o de nueva generación (NGS),
que permite la exploración de genomas completos de humanos u otras especies; y la
pirosecuencia, con la cual es posible determinar la secuencia de una molécula de ADN,
identificando bases individuales, o secuencias cortas de ácidos nucleicos en posiciones
determinadas.
4.3. Electoferograma
Un electroferograma es un gráfico realizado con los resultados de un análisis por electroforesis.
Se pueden realizar electroferogramas con resultados derivados de:
● Pruebas genealógicas de ADN
● Pruebas de paternidad
● Secuenciación de ADN
● Huella genética
 


	5. El electroferograma muestra  la secuencia de datos producida por una máquina automática de
secuenciación de ADN.
5. MATERIALES Y MÉTODOS
5.1. Materiales
5.1.1. Materiales de Escritorio
- Laptop
5.1.2. Programas utilizados
- Bioedit
- Excel
- Nucleoide Blastn
5.2. Metodología
- Para la identificación de la secuencia de ADN, es necesario crear una tabla EXCEL con
los datos de: Código de Secuencia, Especie Identificada y el porcentaje que este
contiene y la calificación de la secuencia. Este último ítem, depende de la estructura de
la secuencia debido a que no toda secuencia podrá ser leída y/o identificada.
Imagen 1: Esquema de tabla Excel para identificación de secuencias de ADN
- Al ingresar al programa BIOEDIT, nos dirigiremos a la pestaña FILE<OPEN y
seleccionamos el archivo en formato ab1, los cuales son datos científicos de ADN
recogidos por equipos científicos.
 


	6. - Al seleccionar  el archivo con el que vamos a trabajar, se abrirá una pestaña con la
secuencia del ADN, el electroferograma del documento seleccionado. Es allí donde
podemos observar a simple vista si es que la secuencia de ADN está “buena”, debido a
que, si se observa picos muy bajos y la presencia de varias N, el cual indica “cualquier
nucleótido”, no se podrá identificar la secuencia.
 


	7. - Una vez  identificada la secuencia como REGULAR O BUENA, se procede a guardar
como archivo de texto la secuencia de ADN para poder copiar y posteriormente
identificar mediante el banco de genes BLASTN.
- En seguida, con ayuda del Banco de genes, insertamos toda la secuencia en el buscador
para que proceda a ser identificado.
 


	8. - Finalmente, nos  arrojará el listado de todos los compuestos de dicho elemento, junto al
porcentaje que este representa para poder así finalizar la tabla Excel con todos los datos
obtenidos.
 


	9. 6. RESULTADOS
En la  siguiente tabla se muestran las especies identificadas y la calidad de la secuencia:
CÓDIGO DE
SECUENCIA
ESPECIE IDENTIFICADA CALIDAD DE SECUENCIA
% MALA
REGULA
R
BUENA
01-419NZ-A01-01
Klebsiella michiganensis
strain B106
74.54%
02-526NZ-B01-03 Klebsiella variicola gene 85.85%
03-419AZ_C01_05
Klebsiella sp. MPUS 7
chromosome
97.35%
04-88NZ_D01_07
Klebsiella pneumoniae
strain
94.33%
05-88AZ_E01_09
Klebsiella pneumoniae
strain
93.25%
06-526Y1_F01_11
Klebsiella pneumoniae
strain
95.91%
07-419Y1_G01_13 Enterobacter sp. 98.61%
08-375H_H01_15 Klebsiella oxytoca 73.75%
09-419YZ_A02_02 Enterobacter sp. 95.81%
10-88H_B02_04
Endosymbiont of
Sphenophorus levis
clone
72.46%
11-375NZ_C02_06
Uncultured bacterium
clone
75.43%
12-526YZ_D02_08 Klebsiella sp. BR3357 95.25%
13-483NZ_E02_10 Enterobacter sp. 88.89%
14-483H_F02_12
Enterobacter hormaechei
strain AMS-38
chromosome, complete
genome
88.47%
5-456NZ_G02_14 Bacillus thuringiensis 91.54%
 


	10. 7. DISCUSIÓN DE  RESULTADOS
En los resultados se ha podido denotar que gran cantidad de las muestras tomadas de forma al
azar, han dado como resultado una buena lectura ante los programas y superficialmente
correctas. Siendo el porcentaje de buenas un 80% del total, continuada por la regular con un
20% y finalmente mala con un 0%.
Ello es indicativo que las muestras trabajadas en los programas designados, tienen un buen
porcentaje de viabilidad por lo que de cierta forma nos da una base firme para seguir
trabajando con estas.
8. CONCLUSIONES
- Gracias a la tecnología de la actualidad, se puede identificar fácilmente los
componentes que mantiene una secuencia de ADN, el banco de genes y junto al
programa BIOEDIT se puede contribuir a la identificación de especies, pudiendo así
mejorar la calidad de investigación desde una perspectiva biotecnológica.
- En esta práctica aprendimos a identificar la calidad de las secuencias de ADN y las
funcionalidades del BIOEDIT.
- La bioinformática ha contribuido en muchas prácticas ambientales, como por ejemplo
las prácticas de biorremediación con microorganismos.
 


	11. 9. CUESTIONARIO
- ¿QUÉ  ES EL BLASTn? Y, ¿CÓMO NOS AYUDA EN LA PRÁCTICA?
El BLASTn es una herramienta de la biotecnología para comparar secuencias nucleotídicas con
secuencias de nucleótidos de ADN y secuencias de aminoácidos de proteína. En nuestra
práctica nos ayudará a identificar a través de los resultados que nos arrojé el NCBI la secuencia
de la especie que encontramos.
- ¿QUE ES UNA SECUENCIA DE ADN Y COMO NOS SERVIRÁ EN INGENIERÍA
AMBIENTAL?
Se denomina secuencia de ADN a la sucesión de letras representando la estructura primaria de
una molécula real o hipotética de ADN o banda, con la capacidad de transportar información.,
que por simplicidad se cita por las primeras letras de sus nombres químicos A, T, C y G
(Adenina, Timina, Citosina y Guanina).
Relacionando a la ingeniería ambiental, con la secuencia del ADN podemos analizar la
estructura de diversos microorganismos, y con estos analizar si son aptos para ser utilizados en
prácticas de biorremediación.
- DIBUJE LA ESTRUCTURA DEL ADN E INDIQUE LA HISTORIA PARA SU
DESCUBRIMIENTO.
Cada ADN está constituido por dos cadenas formadas por un gran número de compuestos
químicos llamados nucleótidos. Estos forman cadenas similares a una escalera retorcida a la
que se le llama doble hélice. Cada nucleótido está formado por tres compuestos: una molécula
de azúcar llamada desoxirribosa, un grupo fosfato y uno de los 4 compuestos nitrogenados a
los que se la llama bases: adenina (A), guanina (G), timina (T) y citosina (C). La siguiente
imagen ilustra la estructura:
 


	12. DESCUBRIMIENTO DEL ADN:
Durante  el año de 1869 el biólogo suizo Johann Friedrich Miescher, utilizó alcohol caliente y
luego una pepsina enzimática, la cual separa la membrana celular y el citoplasma de la célula,
lo que se quería lograr era aislar el núcleo de la célula. Este proceso se llevó a cabo con los
núcleos de las células obtenidas del pus de vendajes quirúrgicos desechados y del esperma de
salmón, sometiéndolos a estos materiales y a una fuerza centrífuga para aislar a los núcleos y
luego realizó un análisis químico a los núcleos.
De esta forma Miescher identificó a un nuevo grupo de sustancias celulares a las que denominó
nucleínas. Observó la presencia de fósforo, después Richard Altmann los identificó
como ácidos y les dio el nombre de ácidos nucleicos.
En 1914 Robert Feulgen descubrió un método para revelar el ADN, basado en la
colorante fucsina. En el transcurso de los años 20, el bioquímico P.A. Levene realizó
un análisis a los componentes del ADN y encontró que contenía cuatro bases
nitrogenadas: citosina y timina, adenina y guanina; azúcar desoxirribosa y fosfato.
También señaló que se encontraban unidas en un orden definido el cual es: fosfato-
azúcar-base, formando lo que llamó nucleótido. Levene también expuso que los
nucleótidos se encontraban unidos por los fosfatos formando el ADN.
James Watson y Francis Crick descubrieron la forma del ADN al interior de la célula:
una hélice doble, que le permite replicarse y traspasar información de una generación a
otra. Este descubrimiento fue el punto de partida para el estudio del genoma. Desde
aquella fecha hasta hoy han pasado 50 años, y los avances de la genética han sido
enormes.
 


	13. - ¿QUÉ ES  EL MÉTODO DE SECUENCIACIÓN DE SANGER?
El método de secuenciación por didesoxinucleótidos, más conocido como el método Sanger se
basa en el proceso biológico de la replicación del ADN. El método de secuenciación ideado por
Sanger se basa en el empleo de dideoxinucleótidos que carecen del grupo hidroxilo del carbono
3', de manera que cuando uno de estos nucleótidos se incorpora a una cadena de ADN en
crecimiento, esta cadena no puede continuar elongando. Esto sucede porque el ADN polimerasa
necesita un grupo terminal 3’ OH para añadir el siguiente nucleótido y el dideoxinucleótido
incorporado carece de este grupo hidroxilo.
El método comienza una vez que se aísla y se clona el ADN que se desea secuenciar. Este DNA
se desnaturaliza y se emplea una sola hebra para la secuenciación. En la secuenciación se utiliza
un cebador (denominado “primer” en inglés), que se encarga de suministrar el terminal 3’OH
que necesita la ADN polimerasa para comenzar a elongar. Se preparan cuatro tubos de reacción,
cada uno con el ADN molde de hebra sencilla que se desea secuenciar, con ADN polimerasa,
con el “primer” y con los cuatro nucleótidos trifosfatados.
A cada tubo se le añade una pequeña proporción de un dideoxinucleótido trifosfato; un tubo
con ddATP, otro con ddTTP, el tercero con ddGTP y el cuarto con ddCTP. En cada uno de
estos tubos se producen cadenas de ADN de distintas longitudes, todas las cuales terminan en
el lugar en el que se incorporó el dideoxinucleótido correspondiente añadido al tubo. Los
productos de las 4 reacciones, cada una conteniendo una pequeña cantidad de uno de los cuatro
dideoxinucleótidos, se cargan en un gel de acrilamida y se someten a electroforesis. Así
obtendremos un patrón de bandas en orden, del cual es posible deducir la secuencia del ADN
introducido.
 


	14. - DIBUJE TODA  LA METODOLOGÍA DE SECUENCIACIÓN DE ADN
(SECUENCIACIÓN SANGER).
- ¿CUÁNTOS TIPOS DE SECUENCIACIÓN DE ADN EXISTE ACTUALMENTE?
Si bien los métodos para secuenciar el ADN han evolucionado a lo largo de los años, todos
ellos consisten en general en romper las largas cadenas de ADN en muchas piezas pequeñas y
utilizar luego uno de los diversos tipos de pruebas analíticas para determinar el orden de las
bases de nucleótidos que componen esas piezas. Los tipos de secuación mas usados son:
a. Secuenciación Sanger
b. Secuenciación masiva – Next Generation Sequencing (NSG)
- LOS 15 ARCHIVOS QUE USTED ANALIZÓ, ¿A QUE SER VIVO CORRESPONDE?
 


	15. CÓDIGO DE SECUENCIA  NOMBRE DE ESPECIE IMÁGEN REFERENCIAL
01-419NZ-A01-01 Klebsiella michiganensis
02-526NZ-B01-03 Klebsiella variicola
03-419AZ_C01_05 Klebsiella sp. MPUS
04-88NZ_D01_07 Klebsiella pneumoniae
05-88AZ_E01_09 Klebsiella pneumoniae
 


	16. 06-526Y1_F01_11 Klebsiella pneumoniae
07-419Y1_G01_13  Enterobacter sp.
08-375H_H01_15 Klebsiella oxytoca
09-419YZ_A02_02 Enterobacter sp.
10-88H_B02_04
Endosymbiont of
Sphenophorus
No hay foto referencial
11-375NZ_C02_06 Uncultured bacterium No hay foto referencial
12-526YZ_D02_08 Klebsiella sp. BR3357
 


	17. 13-483NZ_E02_10 Enterobacter sp
14-483H_F02_12  Enterobacter hormaechei
15-456NZ_G02_14 Bacilus Thuringiensis
- REALICE UNA BREVE SINOPSIS DE LA HISTORIA DE LA SECUENCIACIÓN DE
ÁCIDOS NUCLEICOS
La secuenciación del ADN comienza en 1977 cuándo se publicaron los primeros métodos de
secuenciación del ADN en ser aceptados y utilizados de forma general por los investigadores:
la secuenciación con dideoxinucleótidos desarrollada por Sanger y Coulson y la secuenciación
química de Maxam y Gilbert.
El gran motor del desarrollo de las técnicas de secuenciación y análisis del ADN fue el Proyecto
Genoma Humano iniciado en 1990. Los retos técnicos y analíticos a los que tuvieron que hacer
frente los investigadores responsables del proyecto favorecieron la optimización de algunas de
las herramientas utilizadas y la creación de otras nuevas más acordes a la empresa de secuenciar
3.000 millones de pares de bases (el genoma completo de la bacteriófaga lambda, por ejemplo,
tiene poco más de 48.000 pares de bases). El primer borrador del Genoma Humano fue
 


	18. publicado en 2.001  y desde entonces, en paralelo a la utilización de la secuenciación como pieza
clave en múltiples laboratorios de todo el mundo, se han secuenciado los genomas de muchos
otros organismos modelo.
El siguiente gran salto desde la automatización de la secuenciación Sanger fue el desarrollo de
las técnicas de secuenciación masiva en paralelo, principales protagonistas de la secuenciación
del ADN hoy en día. La gran ventaja de estos métodos es que ya no se necesita un tubo por
reacción química de secuenciación, sino que utiliza una biblioteca de moléculas molde de ADN
fijadas en un soporte y se lanza la muestra a analizar frente a ella. Esta tecnología permite
analizar cualquier ADN sin que sea necesario un conocimiento previo de la secuencia.
Por último, el último gran avance técnico han sido las ya denominadas tecnologías de
secuenciación de tercera generación, que no requieren una amplificación previa del ADN a
secuenciar, permiten obtener la secuencia de moléculas de simple cadena en tiempo real, y son
capaces de leer moléculas de mayor longitud que las aproximaciones anteriores. Dentro de
estas nuevas herramientas se encuentran la síntesis mediada por polimerasa de PacBio y la
secuenciación mediante nanoporos.
- ¿QUÉ ES EL BIOEDIT?
Bioedit es un programa gratuito para edición de alineamientos y análisis de secuencias que
funciona únicamente sobre ambiente MS/Windows. Es, sin lugar a duda, uno de los programas
más conocidos para edición de secuencias para dicho sistema operativo.
- ¿QUE ES EL NCBI (National Center for Biotechnology Information) INCLUIR SU
HISTORIA
El NCBI almacena y constantemente actualiza la información referente a secuencias genómicas
en GenBank, un índice de artículos científicos referentes a biomedicina, biotecnología,
bioquímica, genética y genómica en PubMed, una recopilación de enfermedades genéticas
humanas en OMIM, además de otros datos biotecnológicos de relevancia en diversas bases de
datos.
El NCBI es parte de la Biblioteca Nacional de Medicina de Estados Unidos, una rama de los
Institutos Nacionales de Salud. Está localizado en Bethesda (Maryland) y fue fundado el 4 de
noviembre de 1988 con la misión de ser una importante fuente de información de biología
molecular.
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