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RESUMEN

El presente articulo presenta una revision de la bioinformdtica, desde sus inicios y su evolucién en el
tiempo, las definiciones por diversos autores, las aplicaciones que tiene, los software de acceso libre
para el almacenamiento y procesamiento de datos y de qué manera estos aportan a la bioinformdtica
y a las ciencias que estdn inmersas en las mismas. Concluyendo que el uso de las tecnologias es una
alternativa de solucién para esta inmensidad de datos para campos de la biologfa actuales y revolu-
cionarias como la gendmica, la proteémica, la transcriptémica y la metabélomica.
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ABSTRACT

This article presents an overview of bioinformatics, since its beginnings and how it has been evolved
over time, the definitions from different authors, the application it has and the free access software
storage and processing of data and how these contribute to bioinformatics and sciences that are part
of them. Concluding that the use of this technology is an alternative solution for this vast area of
data for current and revolutionary biology like a genomics, proteomics, transcriptomics and meta-
bolomics.

Keywords: Bioinformatics, lechnology, Biology, DNA, Computational sciences.

INTRODUCCION

El avance y auge en los progresos cientificos en biologia y otras ciencias han generado grandes cantida-
des de datos genéticos, mds aun con el descubrimiento del genoma humano, asi como la informacién
provenientes de genomas completos de diferentes organismos vivos se han desarrollado nuevas herra-
mientas informdticas o computacionales para albergar dicha informacién, no solo como un archivo in-
menso, sino también que pueda ser utilizada a nivel mundial por especialistas que lo requieran con fines
diagndsticos y terapéuticos o simplemente para contrastar sus hallazgos o almacenar nueva informacién;
Castro, Gutiérrez y Cristancho, (2010) refiere que en las tltimas dos décadas el almacenamiento de
informacién biolégica en bases de datos publicos se ha hecho comun y crecido de una manera exponen-
cial, indicando que para agosto del 2009 la base de datos GenBank contenia 108°431,692 y que este
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crecimiento continua, doblando su tamafio apro-
ximadamente cada 35 meses, en especial los geno-
mas completos representan un drea con una alta
tasa de crecimiento, esto estd dando una enorme
cantidad de informacién haciendo que las com-
putadoras sean indispensables para analizar datos
biolégicos, haciendo surgir una nueva ciencia de-
nominada como la Bioinformadtica.

METODO

El presente articulo tiene un fundamento ted-
rico y conceptual basado en la lectura, anilisis,
revisién e interpretacién de libros, tesis, articu-
los cientificos de bioinformadtica, para lo cual se
ha realizado una busqueda en base de datos de
SciElo, Redalyc, Dialnet y DOAJ, asi como en
Google book y Google Scholar, empledndose des-
criptores: Bioinformdtica, base de datos, uso de
tecnologias para biologfa, historia de la bioinfor-
matica. Para el andlisis y revisién de la literatura
se ha considerado el periodo desde el afio 2004 al
2014, tiempo en el que tiene una mayor inciden-
cia la aplicacién de la bioinformadtica en biologia
y otras ciencias. Después de realizar este proce-
dimiento se organizé el articulo estructurdndolo
desde su historia, definiciones, aplicaciones y la
descripcién de los software de libre acceso.

1. Historia de la Bioinformatica

Castro et al (2010) menciona que desde la década
de los cincuenta donde se inicia los estudios de la
estructura del ADN con Watson y Crick empie-
za la investigacion en Bioinformadtica, en 1988 se
crea el Centro Nacional de Informdtica y Biotec-
nologia, asi como el proyecto de secuenciacién del
genoma humano, el cual acelera el desarrollo de
varias técnicas y tecnologias, dando paso a otras
ramas como las protedmica, las transcriptémica y
la metabolomica, produciendo una gran cantidad
de informacién, lo cual da impulso al campo de la
bioinformdtica. Cafedo y Arencibia (2004) refie-
ren que el nacimiento de la bioinformdtica se debe
al desarrollo de la genética sobre todo en la apli-
cacién de las leyes de Mendel y el descubrimiento
de la estructura del ADN, ya que se descubrieron
un volumen enorme de informacién que era ne-
cesario guardar y analizar. Al proporcionarles la

tecnologia las herramientas practicas para que se
pueda explorar las proteinas y ADN, consideran-
do a las proteinas como moléculas portadoras de
informacién basada en tres aspectos; primero, el
codigo genético demuestra como una sucesion de
nucleétidos puede transformarse en una sucesién
de aminodcidos, segundo, la informacién molecu-
lar en una sucesién de aminodcidos determina la
estructura espacial tridimensional de las proteinas
y tercero la informacién en el ADN que también
determina la funcién de las proteinas y observar
el encadenamiento de residuos mds pequenos lla-
mados aminodcidos y nucledtidos, todo lo cual
llevé a unir la teoria de la informacién, teorfas
matemdticas y genéticas, permitiéndole a Clau-
de Shannon padre de la teorfa de informacién a
desarrollar una metdfora algebraica para modelar
el cédigo genético. A diferencia de los autores an-
teriores Lahoz-Beltrd, (2004) refiere que el naci-
miento de la bioinformdtica data desde los estu-
dios realizados por Margaret Oakley Dayhoff, al
utilizar los ordenadores en la medicina y biologia
para crear bases de datos de almacenamiento para
la informacién de las secuencias del ADN vy las
proteinas, a través de tarjetas perforadas realizan-
do célculos en un problema biolégico, siendo
esta base de datos utilizadas posteriormente en
estudios de evolucién molecular, lo cual permiti6
que a mediados de los anos 80 se conozca como
bioinformdtica, desde ese momento la utilizacién
de los ordenadores en Biologia estaria ligada al
desarrollo y evolucién de la informdtica, permi-
tiendo la clasificacién de especies con la introduc-
cién de los métodos de Taxonomia numérica, el
estudio y modelizacién de procesos genéticos con
apoyo de las tecnologfas a través de los Algoritmos
Genéticos. Medina et al (2012) la bioinformdtica
se inicia con la primera secuencia de proteina en
1958, seguida de la primera secuencia de ADN
en 1975, con el desarrollo de la técnica molecular
del PCR (reaccién en cadena de la polimerasa)
en 1986 y con el inicio de la era Genémica. Sea
como haya surgido esta disciplina lo cierto es que
estd permitiendo conocer nuevos campos para
el bienestar del ser humano y de otras especies.
Bustos, Moreno y Duque, (2011) refiere que en
1866 Mendel descubre los genes, en 1871 los 4ci-
dos nucleicos, en 1953 se descubre la estructura
del ADN, entre 1975 y 1979 se aisla el primer
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gen humano y se consigue la secuenciacién com-
pleta del genoma humano, lo cual provoca una
explosiéon de informacién, en vista de esta nece-
sidad los especialistas en tecnologias, se sirvan de
estas para crear la bioinformadtica.

Barraza, (s/f) refiere que la bioinformdtica ha
tenido diversas fases, inicidndose con la genética
con Mendel y sus leyes en 1865 a 1930, con la
busqueda del gen y la sustancia hereditaria entre
1865 y 1952, una segunda fase con la biologia
molecular, con el descubrimiento de la doble hé-
lice y el cddigo genético en 1953 a 1966, con la
aparicién de la ingenierfa genética y la reaccién
en cadena de la polimerasa en 1967 a 1989, su
tercera fase con la genémica con el proyecto ge-
noma y la era post-genémica en 1990 al 2001 y
en la actualidad con las nuevas tendencias en pro-
teémica, metabolémica, biologfa sistémica, unido
esto a los primeros modelos computacionales con
Alan Turing en 1930 a 1950, luego con la evo-
lucién de las arquitecturas de computadora rea-
lizadas por Von Neumann en 1950 a 1970, con
la formalizacién de las bases de datos en 1970 a
1980, con la era de la PC en 1980 a 1990, con el
internet y la globalizacién en1990, en la actuali-
dad con Grid Computing, computacién ubicua y
nano computacién, las cuales han permitido esta
nueva ciencia.

2. Bioinformadtica

El definir a la bioinformdtica desde las perspecti-
vas de diversos autores, es un indicativo de la im-
portancia que tiene. Castro et al (2010) la define
como la aplicacién de las técnicas computaciona-
les para entender, organizar y analizar la informa-
cién asociada a las macromoléculas. Ramirez et al
(2014) indican que es la ciencia que examina la
estructura y funcién de genes y proteinas a través
del uso de andlisis computacionales, estadistica y
patrones de reconocimiento.

El Diario Gestién (marzo, 17 del 2014) enfatiza
que la bioinformdtica es el uso de la tecnologia
de la informacidn, estadistica y algoritmos para
almacenar, recuperar y analizar datos bioldgicos
generados durante la investigacién en ciencias de
la vida. Canedo y Arencibia (2004) menciona que
es una disciplina emergente que utiliza las tecno-

logias de la informacidn, y se encuentra entre las
ciencias de la vida y de la informacién proporcio-
nando herramientas y recursos para favorecer la
investigacién biomédica, desarrollando sistemas
que sirvan para comprender el flujo de informa-
cién desde los genes a las estructuras moleculares,
su funcién bioquimica, conducta biolégica para
conocer su influencia en las enfermedades y la sa-
lud con la finalidad de utilizar esta informacién
para desarrollar nuevas formas de tratar, curar o
prevenir la diversidad de enfermedades que afec-
tan a la humanidad. Asimismo esta disciplina estd
sirviendo para unir diversas dreas de la ciencia
como la enzimologfa, la genética, la biologia es-
tructural, la medicina, la morfologia y la ecologia
entre otros campos. Para Medina et al (2012) la
bioinformdtica es el uso de técnicas computacio-
nales, matemdticas y estadisticas para el andlisis,
interpretacién y generacién de datos bioldgicos,
a través del estudio de datos del ADN (Acido
Desoxirribonucleico), proteinas, genémicas, mu-
tacién/polimorfismo, almacenando los datos de
estos genes y observando que hacen los mismos.
Brown, 2000 citado por Medina et al 2012 la de-
finié como el uso de computadoras para la adqui-
sicién, manejo y andlisis de la informacién biol4-
gica. Coltell, (2004) indica que es una disciplina
cientifica y tecnoldgica en la que interaccionan en
armonia la biologfa genética y molecular con los
enfoques metodoldgicos y tecnoldgicos de la cien-
cia de la computacién y la ingenieria informdti-
ca, para la obtencién y gestién del conocimiento
biolégico genémico y proteémico. Bustos et al
(2011) define a la bioinformdtica como el uso de
herramientas computacionales que permiten ana-
lizar, depurar y agilizar el manejo de grandes can-
tidades de datos de la biologia en términos fisi-
coquimicos y permitir comprender y organizar la
informacién asociada. Asimismo cita a la Natio-
nal Institute of Health de Estados Unidos (NIH),
quien la define como la investigacién, desarrollo
o aplicacién de herramientas computacionales y
propuestas cientificas para extender y facilitar el
uso de datos biolégicos, médicos o sanitarios, in-
cluyendo la adquisicién, almacenamiento, orga-
nizacién, andlisis y visualizacién de los mismos.

Trelles, (s/f ¢) por su parte hace referencia que
la bioinformdtica es el campo cientifico interesa-
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do en el manejo computacional de todo tipo de
informacién bioldgica tanto si se trata de genes
y sus productos como de organismos completos
o incluso sistemas ecoldgicos, a su  vez es el
encargado de la gestién, tratamiento y and-
lisis de informacién biolégica mediante el
desarrollo  y uso de procedimientos y sistemas
basados en las tecnologias.

3. Aplicaciones de Bioinformdtica

Rodriguez et al 2006 citado por Bustos et al
2011, indica que la aplicacién de la bioinforma-
tica se da desde tres niveles, el primero a partir
de la célula, el segundo es el anilisis de datos
de expresion genética ARN, que son transcriptos
por un conjunto de genes y como tercer nivel es
el arbol de la vida. Salcedo (2014) menciona que
estd siendo aplicada en problemas que implican
evaluar y entender la dispersién y la variacién de
marcadores genéticos, modelaje molecular, gené-
mica, proteémica y minerfa de datos bioldgicos,
también se puede aplicar en medicina forense,
antropologia, manejo y control de plagas, con-
servacién y desarrollo de vacunas y drogas, me-
joramiento genético de animales y plantas, entre
otros. Bustos et al (2011) Refiere que actualmen-
te se estd desarrollando aplicaciones en el campo
de descubrimiento de nuevas drogas, portales de
informacién genética, medicina forense, mejora-
miento agricola y ecoldgico. Barraza, (s/f) por su
parte menciona que la bioinformdtica se puede
aplicar en el campo de la medicina, para el descu-
brimiento de drogas, para la medicina personali-
zada, para terapias genéticas y para prevencion, en
la agricultura para el mejoramiento de cultivos,
tratamiento de plagas y enfermedades, en la eco-
logia y medio ambiente, en energia, antropologia
e investigacién forense. Trelles, (s/f a) menciona
que los campos de la bioinformdtica comprende
el andlisis al genoma que es el material genético
almacenado en las células de un organismo parti-
cular, a la genémica considerada como el estudio
integral del origen, evolucién y funcionamiento
del genoma, asi como la estructura espacial de
las moléculas, proteinas y ADN vy las funciones
asociadas a ella, el proteoma que es el conjunto
de proteinas expresadas por el organismo en de-
terminadas células, la transcriptoma, conjunto de

todas la moléculas de ARN, la cual refleja la acti-
vidad de los genes y las concentraciones de pro-
teinas y el Gltimo campo en que se aplica la bioin-
formdtica es el de metaboloma que es la coleccién
de todos los datos metabélicos de un organismo
como producto final de la expresién génica, que
incluye la huella genética y quimica que acompa-
fia a un proceso celular especifico.

Figura 1. Campos relacionados a la Bioinformatica. Fuente:
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4. Software de Bioinformatica

Trelles, (s/f e) refiere que una base de datos es un
software (programa) para organizar datos, el cual
incluye secuencias, estructuras, expresion génica,
etc., ademds considera que existen tres tipos de
bases de datos: primarias son las que contienen
informacién original de los objetos bioldgicos,
entre ellos estin SwissProt, EMBL, GenBank en-
tre otros; secundarias, son datos obtenidos a partir
de una base de datos primarios, destacan Prosite,
Pfam, scop, cath, etc. Y base datos compuestas,
son las que integran una variedad de fuentes de
datos primarios, sirviendo para evitar basque-
das mdltiples en diferentes fuentes. Bustos et al
(2011) indica que desde 1980 la bases de datos
del Laboratorio de Biologia Molecular Europeo
(EMBL), el European Molecular Biology Labo-
ratory (NCBI) National Center Biotechnology
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Information de Estados Unidos y el Laboratorio
Japonés DDB]J recopilan las secuencias nucleéti-
dicas de manera colaborativa, de manera que cada
nueva entrada es automdticamente intercambiada
con las otras dos restantes.

Santa Marfa (s/f) menciona que la base de datos
de GenBank almacena una variedad de tipos de
secuencias de ADN, ARN, aminodcidos, secuen-
cia de transcripto, gen, cromosoma, genoma, se-
cuencia de mutacién SNP comparte de manera
constante sus datos, los cuales son de acceso libre
en la pdgina del NCBI: http://www.ncbi.nlm.
nih.gov/genbank/, ademds presenta informacién
de articulos, publicaciones cientificas, distintos
software relacionados con el andlisis de secuencias
de simple acceso; otra de estas base de datos im-
portante es Entrez Gene que brinda a partir del
nombre del gen informacién sobre la localizacién
cromosdémica, transcriptos asociados (nucle6ti-
dos), productos génicos (proteinas). Otra base de
datos es el EBI que estd compuesta por genoma,
proteina y nucledtido, http://www.ebi.ac.uk/.
UniProt es la base de datos que brinda informa-
cién de proteinas, a través de tres bases de datos
Swiss-Prot, Translated EMBL y Protein Sequen-
ce Database, disponible para todos http://www.
uniprot.org/. El Expert Protein Analysis System
(ExPASy) es un compendio de herramientas de
andlisis en protedmica, permite buscar/recuperar
datos, en diversas dreas de las ciencias bioldgicas,
incluida la proteémica, la gendmica, la filogenia,
la biologia de sistemas, genética de poblaciones,
transcriptémica, http://www.expasy.org/. Nave-
gador de genoma, es una base de datos con una
interfaz grafica para representar secuencias y otros
datos en funcién de su posicién en los cromoso-
mas, a través de sus tres navegadores principales
el Genome Browser NCBI, Genome Browser de
la universidad de california, santa Cruz UCSC,
http://genome.ucsc.edu/.

Ramirez et al (2014) indican que para utilizar la
base de datos de secuencias nucleétidos, es nece-
sario tener en cuenta los conocimientos bdsicos y
procedimientos de biologia molecular para que se
obtengan las secuencias de ADN. Trelles, (s/f d)
Refiere que para reconstruir la secuencia comple-
ta de un ADN original se utilizan programas de
ordenador, los cuales realizan los encajes de frag-

Figura 2. Secuencia de Base de datos. Fuente: Santa Marfa

(s/f)

o

Y
NIG 4 Y
‘ NCBI DDBJ EMBLEBI ‘4
renBank Entrez ' EBI
in selscionadas :
Gene * EMBL
Protein SwissProt, TTEBML =
_~ RefSeq< - e e 5 Ensembl
Genome Browser Genome Browser
PubMed o8 s
PIR —— | UniProt je— "
ExPASy

: \ ucsc
[ v om— .
| Genome Browser] Institucidn

B;;;e de b;llos

res de busqueda
O

mentos basado en el solapamiento de los mismos,
para lo cual se puede utilizar Phred/phrad/consed
que es un paquete de software que lee cromato-
gramas (trace files), asigna valores de calidad a las
bases individuales de una secuencia, identifica y
enmascara secuencias correspondientes a vectores
(pldsmido), ensamblan secuencias individuales en
contigs, hacen sequence finishing, y estd disponi-
ble en www.phrap.org

Ramirez et al (2014) hace alusién que ademds
de las bases de datos, existe software que utiliza
esta informacién para obtener datos importantes
como la similitud de secuencias por medio de ali-
neamiento en regiones de estas, gracias a progra-
mas como BLAST (basic local alignment search
tool). La comparacién se realiza por medio de
secuencias nucleétidicas o de aminodcidos, esta
herramienta se encuentra en el GenBank http://
blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi en la que mues-
tra muchas variantes. pBLAST para el caso de
proteinas (aminodcidos), nBLAST para el caso
de nucledtidos y otros como el BlastX o tBlastx
para nucleétidos traducidos. Esta comparacién se
realiza con una secuencia que se desea contrastar
respecto a otras que se encuentran en la base de
datos, donde aparece una pantalla con las secuen-
cias mds parecidas, el tamano que presentan estas
secuencias y a que organismo pertenecen.
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Figura 3. Uso del software BLAST para la enzima del pep- bases de datos en el formato FASTA, formato
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A partir de la base de datos de secuencias estas
se pueden editar, por medio de cromatogramas
(graficas obtenidas por medio de la cromatogra-
fia que demuestra el orden y la composicién de
los nucledtidos en una muestra extraida de algin
organismo) que se observa con ayuda del progra-
ma chromas lite http://technelysium.com.au/?pa-

Ademds del BLAST, la pégina del NCBI brinda ge_id=13 disponible de forma gratuita para su
el programa para la obtencién de ORFs hetp:// descarga. Para realizar trabajos en este software se

. . requiere de conocimiento acerca de la obtencién
www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/gorfhtml  (marcos quie o i )
. . de primers, que permitirdn al investigador obte-
de lectura abierta), ingresando alguna secuen-

. . . ner un contig o secuencias consenso de ADN por
cia. Este software es muy necesario, permitiendo :
. . . . . medio de otro programa como el CAP3 assembly
analizar en una secuencia la posible existencia de )
. , . http://doua.prabi.fr/software/cap3 este programa
ADN codificante (proteinas) por medio de la ob- o )
- . o . accede la posibilidad de estudiar un segmento del
servacién de tripletes de inicio y tripletes de ter- i
o . . . . genoma completo, especialmente cuando se bus-
minacién en dicha secuencia, ademds permite el

Qs . . ., can genes con ciertas caracteristicas y cuando se
andlisis BLAST para relacionar la posible protei- & ) Y
. desea establecer la secuencia de grandes fragmen-
na con alguna ya existente, que se encuentra en la

tos de un cromosoma.
base de datos del GenBank.

Ramirez et al (2014) muestra también que la eva-
luacién de secuencias de nucledtidos es importan-

Otro programa especializado, que lo menciona

Herrera (s.f), para el alineamiento de secuencias

te para estudios de evolucién que implican anali-
es el Clustal W/X http://www.clustal.org/clus- °P ,_ ! phical
sis filogenéticos, en este caso se puede realizar con

el programa DAMBE http://dambe.bio.uottawa.
ca/dambe.asp, que es de acceso libre para su des-
carga. Este software permite por medio de secuen-

tal2/ es un software indicado para el alineamiento
multiple que permite escoger las secuencias que
se desea alinear, previamente descargadas de las
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cias el andlisis de la frecuencias de los nucledtidos
que se encuentran entre los organismos analiza-
dos, muestra graficas de transiciones (mutaciones
puntuales de la secuencias del ADN de purinas a
purina o de pirimidina a pirimidina) y transver-
siones (mutaciones puntuales de la secuencias del
ADN de purina a pirimidina o viceversa) versus la
divergencia genética que ha sufrido estos organis-
mos (las secuencias de ese marcador) por medio
de varios modelos de sustituciones nucledtidicas
que se elija para luego realizar el andlisis respec-
tivo de este.

Figura 5. Uso del software DAMBE para el analisis de tran-
siciones y transversiones vs diversidad genetica para la enzi-
ma glutamina sintasa en el género Passiflora.
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Ramirez et al (2014) menciona que existen otros
software como MEGA (molecular evolutionary
genetic analysis) http://www.megasoftware.net,
que permite realizar andlisis filogenéticos, como
la realizacién de drboles filogenéticos por medio
de comparaciones con bases de datos, estimar
tasas de evolucién molecular y proveer hipétesis
evolutivas, ademds de presentar un uso sencillo y
la descarga es gratuita. El programa brinda infor-
macién importante sobre las secuencias anotadas
para el andlisis; por ejemplo, este mostrard sitios
conservados, sitios variables, sitios informativos o

sinapomorfias, que son los principales caracteres +_11

para la elaboracién de los drboles filogenéticos,
y de los sitios autopomérficos. Ademds presenta
opciones para hallar distancias genéticas entre las
taxas (organismos ingresados en el software), la
inferencia filogenética o la elaboracién de los ar-
boles filogenéticos a partir de las distancias gené-
ticas con un andlisis bootstrap, que es el soporte
estadistico para conocer el nivel de confianza con

el que se estd elaborando el drbol filogenético.

Figura 6. Uso del software MEGA para la elaboracion del
arbol filogenetico del gen PAL para el genero Camelia.
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=== FE| NETWORK http://www.megasoftware.net y

DNAsp http://www.ub.edu/dnasp se utiliza para
el andlisis intraespecifico y poblacional, en and-
lisis relacionados a la filogeografia y la genética
de poblaciones, es de acceso libre, la descarga es
gratuita. Estos programas permiten la elaboracién
de redes de haplotipos (combinacién de alelos de
diferentes loci de un cromosoma que son trans-
mitidos juntos) por medio de un conjunto de se-
cuencias que son puestas en tablas, que muestran
los sitios informativos que se toman en cuenta
para la elaboracién del network.

Figura 7. Uso del software NETWORK para elaborar la red

de estos 17 haplotipos para el genero Camelia.

Segtin Salcedo (2014), con el avance de las émi-
cas: el inicio revolucionario de la genémica, y
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otras que se anadieron por su importancia como,
la transcriptémica que evalda el nivel de expre-
sién de los genes, se dio inicié a la creacién de ba-
ses de datos y software que permiten la prediccién
de estructuras del RNA como es el caso del tRNA
Database http://gtrnadb.ucsc.edu/ . Esta base de
datos incluye un software, basado en el aparea-
miento de las bases de la secuencia, permitiendo
observar la formacién de las estructuras secunda-
rias de los tRNA de distintos organismos ya estu-
diados; no es el unico método de evaluacién para
estos tipos de RNA, existe otro programa como
el mfold http://mfold.rna.albany.edu/?q=mfold,
que presenta un software para la prediccion de
estructuras del RNA basado en la energfa libre
que tiene cada estructura interna, formada por la
unién de los enlaces de la misma secuencia, crean-
do un nivel de estabilidad para su conformacién
conocido como entalpia.

Figura 8. Uso del software PRIMER 3
€ c f
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Ramirez et al (2014) pone énfasis al disefio de
primers como un tema muy importante debido

ok
188
146

a que estos son los iniciadores de la reaccién en
cadena de la polimerasa (PCR) que permite am-
plificar muchas veces una secuencia para su andli-
sis. Los primers se unen al DNA molde de forma
exacta y precisa de modo que amplifique lo que
se requiere. Los primers presentan caracteristicas
importantes como un tamafio de 18 a 24 nucle4-
tidos, presentan cierto porcentaje de GC (gua-
nina-citosina) de aproximadamente 45 al 55%,
una temperatura de alineamiento entre 45-55°C
y que estos no deben formar heterodimeros ni es-
tructuras secundarias que impidan la hibridacién

con el DNA.

Las caracteristicas sefialadas son evaluadas por dis-
tintos programas como en la pdgina de oligocalc
http://www.basic.northwestern.edu/biotools/oli-
gocalc.html , la cual expresa de forma clara cada
una de las caracteristicas anteriores, para que el
investigador analice si es adecuado usar el primer
que se crea con los conocimientos previos. Mien-
tras que la pdgina de primer 3: http://bioinfo.
ut.ee/primer3-0.4.0/ , brinda de forma directa los
posibles primers (forward y reverse) que se pue-
den utilizar, ingresando la secuencia que se desea
amplificar.

Figura 9. Uso del software Oligocalc
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DISCUSION Y CONCLUSIONES

El avance del campo molecular de la biologia, la
extensa informacién que aumenta cada dia de
muchos organismos y el fenémeno de la globa-
lizacién con un progreso de las tecnologias in-
formdticas; han llevado a que se tenga que crear
ciertos programas que contengan toda esta in-
formacién, de modo que cualquier persona en el
mundo lo pueda observar, extraer, comprender y
analizar. Esto ha sido puesto en practica gracias a
la bioinformitica.

Desde los inicios de la bioinformdtica, en donde
lo principal era almacenar todo tipo de informa-
cién como secuencias de una proteina, aminodci-
dos de las proteinas, etc.; es donde se dio inici6 la
creacién de bases de datos, que con el tiempo se
hicieron mds especializadas y con una mejor cla-
sificacién, de modo que existe, base de datos solo
para genes, solo para proteinas, solo para trans-
criptos; aunque también existen las que presen-
tan a todas estas juntas de modo que las hace mds
completas, ademds de contener también articulos
de investigacién en los que usan esta informa-
cién o envian estd a la base de datos para poder
compartirla con otros investigadores. Un punto
interesante de estas bases de datos es que no estdn
exenta a correcciones de algin tipo sea por parte
del autor o de otro investigador, que serdn infor-
madas y luego corregidas, si es necesario por los
revisores de este programa.

Ademds de las bases de datos, que fue el punto de
inicio de la bioinformdtica, se empezé a observar
que toda esta informacion, sobre todo el de la se-
cuencias de ADN, podia ser usada de otra forma,
como la observacién de estructuras que pueden
formar, caracteristicas de las proteinas, compara-
cién de secuencias, relaciones evolutivas, predic-
ciones para la formacién de ciertas estructuras,
etc.; todo esto con ayuda de software especiales
como BLAST, Clustalw/x, MEGA, NETWORK,
DAMBE, etc. La eficiencia, sencillez de su uso,
rapidez, ficil acceso de estos programas, ademds
de que muchos de ellos no presentan algtin costo
para su descarga o utilizacién, hacen que la bioin-
formadtica sea un campo que tenga una gran acep-
tacién y produzca mayor beneficios que otras.

Finalizaremos mencionando que cada afio se estd

duplicando y hasta triplicando la informacién en
las distintas bases de datos, siendo este un punto
a favor de la investigacién; ademds que se estdn
creando otros programas con la finalidad de obte-
ner ya genomas, proteomas, transcriptomas com-
pletos de distintos organismos, que estdn dando
el auge de las ciencias 6micas. Todos estos avances
en la bioinformdtica al final se observardn en la
mejora de la terapia para muchas enfermedades,
para las que tienen cura y las que no, en el mejo-
ramiento genético de muchas especies de plantas
y animales, las relaciones evolutivas de muchas
taxas que aun no han sido clasificadas o las recién
descubiertas y una nueva solucién a problemas
ecoldgicos.
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