
2. ¿Cómo caracterizar una secuencia de DNA? 

 

A la hora de identificar en una secuencia de nucleótidos regiones de interés: que se 

transcriban, que se encarguen de la regulación de otras que sí lo hagan, etc., puede 

ayudar conocer ciertas características de estas regiones. Por ejemplo, si se tiene el 

promotor de un gen al calcular el porcentaje de GC se podría determinar si forman parte 

de un gen constitutivo o uno que se expresa en tejidos específicos, según este porcentaje 

esté en torno al 0.61 o al 0.23, respectivamente.  

 

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

porcentaje de bases y de dinucleótidos, el peso molecular de la secuencia o el contenido 

en GC.  

 

Guía de usuario: 

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

Dentro de esta página hay diferentes herramientas que se muestran en el menú de la 

izquierda de la página 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 dinucleótidos 

Basta con introducir la secuencia de nucleótidos en formato FASTA y clicar en 

Submit.  
 

 

 

 

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

 

 

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


 

 
 

- DNA Molecular weight (http://www.bioinformatics.org/sms2/dna_mw.html): va 

a determinar el peso molecular de la secuencia 

Como en el caso anterior basta con introducir la secuencia de nucleótidos en 

formato FASTA y clicar en Submit.  

 

 
 

El resultado se mostrará en una ventana que indica un el peso molecular 

estimado teniendo en cuenta el número de bases de cada tipo que hay y el peso 

molecular de cada base: 

 

  
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 dará como resultado 

un rango de pesos moleculares que tomaría la secuencia según por qué bases se 

sustituyan:  
 

 

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. 

 

Este último dato también lo proporciona la anterior herramienta, por lo que será muy 

útil para comparar ambos resultados. 

 

El resultado se mostrará de la siguiente forma: 

 
 

Para el contig empleado según Sequence Manipulate tiene una longitud de 4711 

nucleótidos, en cambio según 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 nucleótidos tomaremos este dato como más probable. 

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