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¿Qué es una base de datos?

• Una colección de registros, con información específica
• Cada registro tiene una clave primaria. Un identificador único

que define al registro sin ambigüedad.
gi Accession version date Genbank Division taxid organims Number of Chromosomes
6226959 NM_000014 3 06/01/2000 PRI 9606 homo sapiens 22 diploid + X+Y
6226762 NM_000014 2 10/12/1999 PRI 9606 homo sapiens 22 diploid + X+Y
4557224 NM_000014 1 02/04/1999 PRI 9606 homo sapiens 22 diploid + X+Y

41 X63129 1 06/06/1996 MAM 9913 bos taurus 29+X+Y

gi = Genbank Identifier: Clave única : Clave primaria

Cambia con cada actualización del registro correspondiente a la secuencia

Accession Number: Clave secundaria

Refiere al mismo locus y secuencia, a pesar de los cambios en la secuencia. 
Se usa la misma en las diferentes bases de datos (Genbank, DDBJ, EMBL) 

Accession + Version es equivalente al gi (representa un identificador único)

Ejemplo: AF405321.2 Accession: AF405321 Version: 2



Bases de datos
• Primarias: datos derivados de un experimento o 

de conocimiento científico.
– Genbank (Repositorio de secuencias nucleotídicas)
– Protein DB, Swissprot
– PDB 
– Pubmed (literatura)
– Genome Mapping
– Kegg (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes, base de datos de 

vías metabólicas)

• Secundarias: información derivada de otras 
fuentes (primarias, entre otras). 
– Refseq (Colección curada de GenBank en NCBI)
– Unigene (Clustering de ESTs en NCBI)



Bases de datos : literatura

– NCBI: Pubmed: toda la literatura biomédica.
• www.ncbi.nlm.nih.gov
• Abstracts and links to publisher sites

– Páginas web de los publishers
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Búsquedas simples

• El usuario tipea palabras libremente, sin 
restricciones

• Intentar “adivinar” la intención del usuario (sobre 
qué campo de la base de datos buscar)

Rápidas y fáciles de usar

Pueden no “entender” lo que uno busca



Búsquedas avanzadas
• Hay que especificar sobre qué campos buscar:

 hay que conocer los campos
• Entrez: se especifican entre corchetes los tags predefinidos (hay que 

conocerlos)
– [organism],[publication type],[date]

• Entrez provee además
– History: una historia de las búsquedas que van realizando. En cualquier 

momento pueden combinar búsquedas o volver sobre alguna de ellas

– Preview/Index: les permite probar una búsqueda (preview) y ver el número de 
registros que selecciona o ver los índices y el número de registros asociados a 
cada uno de ellos 

– Details: permite analizar la traducción que realizó Entrez de la búsqueda que 
realizamos (uso de sinónimos, límites, etc)

– Limits: permite acotar los criterios de búsqueda a ciertos campos definidos
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GenBank
• Es un banco: no se intenta unificar datos.

• No se pueden modificar las secuencias sin el consentimiento del autor (submitter).

• Puede haber registros de diversas calidades de secuencia y diferentes fuentes: Redundante, 
posiblemente con errores 

• Dificil de actualizar

• colección curada de registros de GenBank

• toma records de GenBank y los actualiza/corrije

• unifica para reducir redundancia

• Accession numbers del tipo XX_123456

RefSeq
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A partir de una secuencia nucleotidica se puede:

•Secuencia DNA, mRNA, CDS (Secuencias codificantes)

•Traducir a proteinas

•Localización cromosómica y genes vecinos

•Sentido de transcripción

•UTRs

•Promotores

•SNPs

•Links a bases de datos de mutaciones (ej.: COSMIC)

•ESTs

•Diseño de Primers



KRAS















FASTA



Al final de la página:



Map Viewer



DISEÑO DE PRIMERS PARA PCR

• CRITERIOS
1. Especificidad

2. Longitud: 18-24 nt
a) Especificidad

b) PCR: Tm y t annealing

3. Temperatura melting (Tm): 55-62°C
a) Depende de longitud y secuencia (%GC) 

b) PCR: fundamental para elección T annealing (Tann < 5-8°C que 
Tm)

c) Tm de los 2 primers no debe ser >2°C
d) Fórmula de Wallace Tm=4(G+C) +2(A+T)



4. % G/C: 40-60%. (Tm)

5. Secuencias complementarias. Evitar:
a) Homología INTRAprimer (hasta 3pb): hairpins

b) Homología ENTRE primer, sobre todo en 3’ (dímeros)

c) Secuencias polinucleotídicas (>4)

6. Terminal 3’
a. GC clamp: última base G o C y hasta 2 G/C en últimas 5pb



Consideraciones importantes
• Longitud fragmento de ADN a amplificar

• Tipo de templado adecuado: gDNA o cDNA. En este último 
caso, diseñar los primers para que el gDNA no amplifique o lo haga con otro
tamaño más grande (primers en exones diferentes o en unión exón-exón)

• Diseño automático (softwares) o manual

• Objetivo final

• Corroborar especificidad primers: BLAST



http://biotools.umassmed.edu/bioapps/primer3_www.cgi

PEGAR SECUENCIA AQUÍ (FASTA)



PEGAR SECUENCIA AQUÍ (FASTA)

RESULTADO:
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BLAST: algoritmos


