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•  EuPathDB)(hFp://EuPathDB.org))es)una)base)datos)integral)
que)engloba)los)genomas)de)los)organismos)parásitos)
patógenos:)Cryptosporidium,-Giardia,-Leishmania,-Neospora,-
Plasmodium,-Toxoplasma,-Trichomonas)o)Trypanosoma))

•  Base)de)datos)desarrollada)por)Bioinforma=cs)Resource)
Center)(BRC),))financiada)por)el)Na=onal)Ins=tutes)of)Health)
(NIH).)





(http://www.genedb.org/)  

!Pulsa en el icono  “TrytrypDB” 



-Pagina web integral de“TrytrypDB” que incluye los genomas de los 
kinetoplastidos secuenciados, herramientas para su uso, asi como 
distintos experimentos desarrollados en paralelo 





Inserta el 
nombre del 

gen 

Grupos 
ortólogos: 
kinasas 

Listado de 
genes kinasas 

Búsqueda de 
características individuales 

FUNCIONES BÁSICAS 



The Gene Ontology (GO) es un proyecto colaborativo para describir  
productos génicos en diferentes bases de datos. 
• cellular component. Localización celular o en su ambiente extracelulart. 
• molecular function,Las funciones elementales de un producto génico a 
nivel molecular, ej. Ligando o catálisis. 
• biological process,  Grupos de eventos moleculares con un principio o 
final definido, pertenecientes al funcionamiento de unidades de vida: 
células, tejidos, organismos, órganos y organismos. 



Expresión: 
-Transcriptómica 
 

 -Microarrays de diferentes tipos de estadíos parasitarios 
 -RNAseq. Secuenciación de RNA. 
 - Espectrometría de Masas 

 



CDS: 
Coding sequence. Región de nucleótidos que corresponden a una secuencia de aminoácidos 
en una proteína y que está incluida entre los codones de inicio y de parada.  Las partes no 
expresadas ( 5´y 3´UTR e intrones) no se incluyen dentro de un CDS 
Exones: 
Regiones de un gen que no son separadas durante el proceso de splicing y, por tanto, se 
mantienen en el ARN mensajero maduro 
GBrowse : 
Navegador interactivo desarrollado por  el proyecto Generic Model Organism Database 
(GMOD) (www.gmod.org) que se pueden personalizar para mostrar determinadas 
características cromosómicas, así como anotaciones del usuario.  
EC numbers: 
Enzyme Commission numbers. Constituyen una esquema de clasificación numérica para 
enzimas basada en las reacciones químicas que catalizan. Los números EC reflejan las 
reacciones catalizadas por las enzimas 



GEN:)
CARACTERÍSTICAS)BÁSICAS)

Artemis  
Visualizador genómico y heramienta 
de anotación que permite la 
visualización de las características de 
secuencias y los resultados de los 
análisis de las secuencias, en los seis 
marcos de lectura 



 
1.Iniciar una estrategia  
Pulsa “My strategies” en el menú principal e inicia una nueva 
estrategia.  

TritrypDB: Estrategias complejas “COMPLEX QUERY” 

 
Menú de posibilidades de inicio de estrategia  
Todas las opciones contenidas en la base de datos. Ej pulsemos Las 
opciones para “Cellular location”! "Signal peptide  

*Por defecto se seleccionan todos 
los kinetoplastidos existentes.  
Pulsa „”get answer” 



TrytrypDB: Estrategias complejas “COMPLEX QUERY” 

Agrega una etapa para añadir un nuevo “tag” a los 
genes que posean peptido señal. Pulsa “Add step” 



TritrypDB: Estrategias complejas “COMPLEX QUERY” 



TritrypDB: Estrategias complejas “COMPLEX QUERY” 



EXPRESIONES REGULARES 

Las expresiones regulares son una serie de carácteres que forman un 
patrón, normalmente representativo de otro grupo de carácteres 
mayor, de tal forma que podemos comparar el patrón con otro conjunto 
de carácteres para ver las coincidencias  

TrytrypDB: B’usqueda de motivos estructurales (Regular Expressions :RegEx) 



MOTIVOS ESTRUCTURALES: 

• Es una forma de caracterizar un conjunto de secuencias del alfabeto 
formado por el ADN o las proteínas. 

• Los motivos representan  zonas conservadas entre las secuencias que 
suelen asociarse a características funcionales del grupo de secuencias 

• Las expresiones regulares: 

-Comodines: Apto para cualquier carácter 

-Ambiguedades: Se presenta/prohibe varios carcacteres 

-Factores de repetición: número de veces que se presenta [o puede 
presentarse] un carácter  

TritrypDB: Busqueda de motivos estructurales (Regular Expressions :RegEx) 



Sintaxis)de)expresiones)regulares)
Caracteres-comodín-

•  Si)en)una)posición)dada)puede)aparecer)
cualquier)carácter)se)indica)con)el)signo)
�comodín�)

•  Aunque)en)informá=ca)éste)es)a)menudo)un)
�*�)aquí)se)u=lizará)una)�x�)

G A T T A C A
G A C T A C T
T A A T A C T
A A T T A C C

A x T A C

Patrón: A-x-T-A-C

TritrypDB: Busqueda de motivos estructurales (Regular Expressions :RegEx) 



Sintaxis)de)expresiones)regulares)
Ambiguedades-

•  Si)en)una)posición)dada)puede)aparecer)varios)caracteres)
dis=ntos)podemos)indicarlo)de)dos)formas)
–  Aquellos)que)pueden)aparecer:)entre)�[�)y)�]�)
–  Aquellos)que)no)se)encuentran)en)la)posición:)entre)�{�)y)�}�)

•  Una)misma)secuencia)se)puede)indicar)de)maneras)
dis=ntas.)P.ej:-[ATC]-equivale-a-{G}))

G A T T A C A
G A C T T C T
T T A T C C T
A T T T A C C

[AT] x T {G} C

Patrón: [AT]-x-T-{G}-C={CG}-x-T-[ATC]-C= ...

TritrypDB: Busqueda de motivos estructurales (Regular Expressions :RegEx) 



Sintaxis)de)expresiones)regulares)
Elementos-repeHdos-

•  La)repe=ción)de)un)elemento)se)indica)con)
éste)entre)paréntesis:)�(�y�)� 
– A(4))indica)una)“A”)repe=da)4)veces)
– x(3))indica)un)caracter)cualquiera)repe=do)3)veces)
– Si)el)elemento)que)se)repite)es)uno)cualquiera)
(“x”))puede)asignarsele)un)número)variable)de)
repe=ciones,)incluso)el)cero)

•  x(2`4):)“x`x”,)“x`x`x”,)“x`x`x`x”)
•  x(0`2):)“”,)“x”,)“x`x”)

TritrypDB: Busqueda de motivos estructurales (Regular Expressions :RegEx) 



TritrypDB: Busqueda de motivos estructurales (Regular Expressions :RegEx) 



Construye un patron estructural mediante las expresiones regulares del 
Apendice y selecciona el organismo donde realizar su busqueda. 

TritrypDB: Busqueda de motivos estructurales (Regular Expressions :RegEx) 



Apendice)



Formatos	de	Secuencias	








