2. ;Como caracterizar una secuencia de DNA?

A la hora de identificar en una secuencia de nucleétidos regiones de interés: que se
transcriban, que se encarguen de la regulaciéon de otras que si lo hagan, etc., puede
ayudar conocer ciertas caracteristicas de estas regiones. Por ejemplo, si se tiene el
promotor de un gen al calcular el porcentaje de GC se podria determinar si forman parte
de un gen constitutivo o uno que se expresa en tejidos especificos, segin este porcentaje
esté en torno al 0.61 o al 0.23, respectivamente.

Algunos de los criterios que van a permitir la caracterizacion de genes son: la cantidad y

porcentaje de bases y de dinucleétidos, el peso molecular de la secuencia o el contenido
en GC.

Guia de usuario:

Sequence Manipulation Suite (http://www.bioinformatics.org/sms2/)

Dentro de esta pagina hay diferentes herramientas que se muestran en el menu de la
izquierda de la pagina pero nos vamos a centrar en:
- DNA stats (http://www.bioinformatics.org/sms2/dna stats.html): va a
determinar la cantidad y porcentaje de cada base y de dinucledtidos
Basta con introducir la secuencia de nucleétidos en formato FASTA y clicar en
Submit.

Sequence Manipulation Suite:

DNA Stats

DNA Stats returns the number of occurrences of each residue in the sequence you enter. Percentage totals are also given for each residue, and for certain groups of
residues, allowing you to quickly compare the results obtained for different sequences.

Paste the raw sequence or one or more FASTA sequences into the text area below. Input limit is 500000 characters
>Contigl 4711pb

TATTTTCAATTTGTTTTCCTAACACTTTTACCOCCCAGAATCOATAAGACATACTCAT

COCGALGCTCTAGCTTTACCGTACGCTCOCOTCAAGT TCAATGGTOATTGAAARATTC
COCAACTAAACGTEATCCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTC
TCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTT ™
GAGCTGARACGCTTGEGTATACAAACGCTTCGACAAGCCTCAGCCATACTCAGCTCAC

Please check the browser compatibility page before using this program.
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*This page requires JavaScript. See browser compatibility
*You can mirror this page or use it off-line.

El resultado que se mostrara sera una tabla similar a esta:

DNA Stats results
Results for 4711 residue sequence "Contig1"” starting "TATTTTCAAT"

Pattern: Times found: Percentage:
g 1155 2452

a 1179 25.03

t 1163 2469

c 1194 2534

n 20 042



http://www.bioinformatics.org/sms2/
http://www.bioinformatics.org/sms2/dna_stats.html

99 274 582
ga 276 586
gt 208 6.33
ac 307 6.52
an 1] 0.00
ag 241 512
aa 362 7.69
at 269 5.71
ac 307 6.52
an 0 0.00
tg 296 6.28
ta 224 476
it 324 6.88
tc 319 6.77
tn 0 0.00
cg 344 7.30
ca 317 6.73
ct 271 575
cc 260 552
cn 1 0.02
nc 1 0.02
nn 19 0.40
g,c 2349 4986
at 2342 49.71
ry,s,wk 0 0.00
b,h.dv,n 20 0.42
ry,swkmbdhvn 20 042

DNA Molecular weight (http:

www.bioinformatics.or

a determinar el peso molecular de la secuencia
Como en el caso anterior basta con introducir la secuencia de nucledtidos en
formato FASTA y clicar en Submit.

Sequence Manipulation Suite:
DNA Molecular Weight

DNA Molecular Weight accepts one or more DNA sequences and calculates molecular weight. Sequences can be treated as double-stranded or single-stranded, and
as linear or circular. Single-stranded sequences are assumed to have a 5’ phosphate. Use DNA Molecular Weight when calculating molecule copy number.

Paste the raw sequence or one or more FASTA sequences into the text area below. Input limit is 200000 characters.

bContig 4_3e020b =
GATTTCTTCCGAACCCCGAGCCCTACAGTGTCGGATTGTGAGCTTTTACTTATCCCTG
ACCTGACTTCAGGTGATGCCTGACTTTTGCCCTGTTAATAACCAGGATCCGCGGTACC
CTTTATTACACGLTCTOCGCACGCGEATCGGCAGGGTCTCAGACTATATCGTAGACGA
GECTAAAGTGCGACGCAGT TTGCAATAAGGGGTGTCAGTAAGCTTTTCATGGTGAGAT ™

ACTTAGATAGATATTGAGCCCTGGTTCCCACGGACACGGCTCTAATGTGGATCCTTTG

Please chack the browser compatibility page before using this program
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sms2/dna mw.html): va

El resultado se mostrard en una ventana que indica un el peso molecular
estimado teniendo en cuenta el nimero de bases de cada tipo que hay y el peso

molecular de cada base:

DNA Molecular Weight results

Results for 5002 residue sequence "Contig 4" starting "GATTTCTTCC"

1544849.77 Da

En el caso de que parte de la secuencia haya sido enmascarada, y por tanto
contenga “N” en lugar de una base en concreto, el programa dara como resultado
un rango de pesos moleculares que tomaria la secuencia segiin por qué bases se

sustituyan:

DNA Molecular Weight results

Results for 4711 residue sequence "Contig1” starting "TATTTTCAAT"

145437827 to 1455178.87 Da



http://www.bioinformatics.org/sms2/dna_mw.html

- CpG islands (http://www.bioinformatics.org/sms2/cpg islands.html): va a
determinar el contenido en islas CpG, el problema es que esta herramienta
requiere de JAVA.

Endmemo (http://www.endmemo.com/bio/gc.php)
Al igual que con la herramienta anterior se introduce la secuencia en formato FASTA y
se clica en Calculate, de forma que calcula el contenido en GC y longitud de la secuencia.

DNA/RNA GC Content Calculator

Please Paste the DNA/RNA Sequence:

TATTTTCAATTTOTTTTCCTAACACTTTTACCOCCCAGAATCOATAAGACATACTCATCCCGOCGCTCTAGCTTTG
CCOTACGCTCGCATCAAGTTCAATGGTOATTGAAAAATTCCOCAACTAAACGTGATCCTCTCTCTCTCTCTCTCTC
TCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTC
TTTTOAGCTOAAACGCTTOGOTATACAAACGCTTCOACAAGCCTCAGCCATACT CAGCT CACACAAAACCCTCACC
OTTGTTOATGCAGATGCTTACTATGGCTGATAAAAATAGGTOACGATCOTTACACATTTTGTTTGACCATGCCACT
TTGCOAAGGTCOTCACCGGCTCATCTCOGCTCOTAGAAAAAGCTTCCTCATACACCACAGCAGTGTGAGTGCCCTG
CACOAGTACACCOAAAGACCTTCCOTOOCATGOCCOTACGCGCCOCAGGGTOCAACGOTCTTOTTOOCACAAGTTT
TOCTTACTAACGTGCATAAGCAAAACAAGCAAAGCOATCTGATACGGTTTOCCATCTTCCGACGCATGCGCAACCG
GOACTGOTGCGTACTGAGCTTTGOTGCGCTATCACTCTOGTTGGTCGCAGT TOGGAGAACGTTTTATGTTCTCCTA
ATCTAACGTATGACAGAGAGTACAGTAGGETACGAGAAAT GAAGAGAGAGACAGTGAGAGAGATTTTOAATGAAAT
TCACAGATTACTCAGATGCTCTGCGCTCGCTCCCTTATOCTCATATGATAAGACTACACGCCOCGCTGTGCGAAAG
OOTTCCCATCCAAACCCAATCCTAGTAGGCAACTAGTCOGTACTAACAAACGGCACCATTCOOTCOGGTGEGTGAC
TAGTGTCCTOTCCOATTCGGTTCAGTTTCAATTTTTTGTCACTCGAGTGATAACCCTTCAGCCGETCAACCTTAAC
CATCOCOCAATCATEOAGCACACACGOCTACTCTCAGCAGTOGTGCTTCTAGGCCTACTGCTOCTOGGAAGTGCTC

CACCATCGCAAGGGGCACGAATTCTCOGCATACTGCCGTCCOTCOGCCAT TCOCACTACATCATCOGTGCCGGECT
SATAAAAGC A TAECTAGACGE TRGCCACGAGGTGRACC ATCGTCAGT O TACCCRATRAAGRATAC ACCGECCAET | 5

==
=

GC Content:
DNA Length: bp

|Calculate| |Clear All|

Este ultimo dato también lo proporciona la anterior herramienta, por lo que sera muy
util para comparar ambos resultados.

El resultado se mostrara de la siguiente forma:

GC Content:  49,862025047761 Yo
DNA Length: 4711 bp

Para el contig empleado segin Sequence Manipulate tiene una longitud de 4711
nucleétidos, en cambio segin Endemo contiene 4718 residuos. Como la herramienta
usada para localizar contigs, Cap3, coincide con Sequence Manipulate en que se trata de
una secuencia de 4711 nucle6tidos tomaremos este dato como mas probable.


http://www.bioinformatics.org/sms2/cpg_islands.html
http://www.endmemo.com/bio/gc.php

