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Capitulo

Los alineamientos de secuencias de aminoacidos proporcionan una herramienta
poderosa para comparar secuencias relacionadas, permitiendo detectar origenes
evolutivos similares y representar una estructura comun y/o un rol catalitico.

Las inserciones y sustituciones de residuos singulares estan generalmente enfati-
zadas en los alineamientos. Las inserciones aparecen representadas por caracteres
nulos anadidos a una de las secuencias, las cuales pueden ser alineadas con letras en
las otras (Rehm 2001). Existen dos tipos de alineamiento seglin el nimero de secuen-
cias en estudio: El alineamiento por paresy el multiple (ASM).

La bisqueda en las bases de datos con el objeto de extraer secuencias homoélogas es

el fundamento para el analisis de secuencias. Para cumplir este proposito una
variedad de métodos han sido desarrollados y aplicados en amplios paquetes de pro-
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gramas y servidores de Internet. Los programas de blisqueda en bases de datos
difieren en la manera de como estan diseiados los algoritmos que usan. Lo
anterior tiene influencia en el tiempo de ejecucion (velocidad) y la sensibilidad a la
hora de realizar los alineamientos.

Los algoritmos de alta velocidad usan principios simplificados para establecer la
similitud entre secuencias, en donde el tiempo que esta tarda en llevarse a cabo
depende de la sensibilidad del algoritmo, estando fuertemente influenciado por la
longitud de la secuencia y el tamano de la base de datos. Por su parte, los algorit-
mos de Smitth-Waterman (1981) estan basados principalmente en métodos de
programacion dinamica, buscando 6ptimos en alineamientos locales de pares de
secuencias. De esta forma el tiempo de calculo es proporcional al cuadrado del
tamano de las secuencias comparadas, por lo tanto su velocidad es lenta para
realizar blsquedas en grandes bases de datos. De otra parte, los programas que
utilizan algoritmos FASTA (Pearson y Lipman, 1988) y BLAST (Alschul et al., 1990)
fueron desarrollados con el objeto de ser de alta velocidad y baja sensibilidad,
respectivamente, ya que estos (ltimos estan basados en estrategias heuristicas
que concentran sus esfuerzos en las regiones de la secuencia mas probablemente
relacionadas (posicion de mayor coincidencia entre la secuencias) en un tiempo de
ejecucion corto, ofreciendo buenos resultados. Las consultas a través de bases de
datos publicas en el internet constituyen un recurso invaluable parainvestigadores
que estan trabajando en el campo de la biologia molecular, quimica de proteinas, y
diagnostico molecular.

El inmenso niimero de secuencias de proteinas que pueden ser consultadas a
través de bases de datos publicas en el internet es un recurso invaluable para
investigadores que estan trabajando en el campo de la biologia molecular, quimica
de proteinas diagnéstico clinico. Para optimizar el proceso de alineamiento, estos
servidores permiten alos investigadores introducir sus secuencias y escoger varios
parametros, tales como valores de penalidad asociados con la insercion de gaps
(espacios)y el tipo de matriz (blosum, pam, entre otras) (Gaskell, 2000).
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La mayoria de métodos de alineamiento de secuencias busca optimizar el criterio
de similaridad. Hay dos modos de evaluarla, local y global. Los métodos locales
intentan determinar si subsegmentos de secuencia (A) estan presentes en otra (B).

Estos métodos tienen su maxima aplicabilidad en la recuperacion y blusqueda en
bases de datos (e.g Blast, Atschul et al., 1990). A través de ellos es posible detectar
secuencias con cierto grado de similaridad que pueden o no ser homoélogos. Los
métodos globales hacen comparaciones alrededor de la longitud total de la se-
cuencia.

El alineamiento de secuencias por pares y miiltiple continta siendo una de las a-
reas mas activas de los recursos bioinformaticos y tiene por objeto encontrar la me-
jorsimilaridad entre ellas.

ALINEAMIENTO DE SECUENCIAS POR PARES (PSA).

Como su nombre lo indica, consiste en comparar pares de secuencias. La utili-
zacion de este método no posibilita encontrar informacion critica sobre la funcion
de la proteina. En contraste, a partir del alineamiento de miiltiples secuencias es
posible sugerir un gen funcional.

ALINEAMIENTO DE MULTIPLES SECUENCIAS (MSA).

Los paquetes de programa disponibles en internet permiten deducir perfiles desde
un alineamiento miiltiple de secuencias. Un perfil es una matriz de sustitucion
especifica para cada posicion de la secuencia (position specific scoring matriz).
Esta matriz tiene como dimensiones 20xL, siendo la longitud del alineamiento
miiltiple. A partir del mismo es construida dicha matriz teniendo en cuenta la
frecuencia de los aminoacidos en cada posicion asi como sus propiedades
fisicoquimicas.
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La mayoria de las familias de secuencias conservan ciertos residuos criticos y
motivos. Esta informacion permite incrementar la sensibilidad en la blisqueda de
bases de datos. La mayor parte de programas de perfiles esta basada en los
modelos de Markov ocultos (HMMs: Hiden Markov models). Un HMM es entrenado
a partir de diversas observaciones en las que puede esperarse que las posibles
variaciones hayan sido generadas. Su principal ventaja es que tienen una base
probabilistica muy solida (Eddy et al., 1998).

Algunas herramientas bioinformaticas de Internet que emplean métodos de
alineamiento de secuencias de proteinas son descritas a continuacion:

protein-protein B LA S ’11

Blast (Herramientas de Busqueda de Alineamientos Locales).
URL: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/Blast.cgi

ENTIDAD ADMINISTRADORA
Centro Nacional de Informacion en Biotecnologia (NCBI).

DESCRIPCION

Blast es un conjunto de programas que tiene por objeto obtener similaridades
entre secuencias alineadas. Esta disenado para explorar todas las bases de datos
disponibles independientemente de que sean proteinas o ADN. El fundamento de
los algoritmos de BLAST es comparar secuencias creando matrices de sustitucion
generales, como por ejemplo Blosum 62 (Block Substitution Matrices), en las que
son propuestos cuales son los aminoacidos que menos difieren y las mutaciones
mas frecuentes. A partir de estas matrices es establecida una puntuacion (Score),
la cual indica el grado de similaridad entre pares de secuencias (McGinnis et al.,
2004).

Un resultado tipico obtenido a partir de BLAST al someter la secuencia de la
Actinidina en formato Fasta, descrita con anterioridad, es presentado en la
Figura3.113.1
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Figura 3.1. El encabezado cita la version del algoritmo empleado y su referencia, el
nombre y la longitud de la secuencia analizada y la base de datos utilizada como
blanco. Aparece ademas, el codigo RID (Request ID), el cual permite recuperar los
resul-tados de busqueda dentro de las 24 horas siguientes (Figura 3.1A).

En la segunda parte figuran identificados los dominios putativos de la proteina
blanco, en este caso el dominio Peptidase_C:1A, presente en cisteina proteasas
(CPs)similares a la Papaina (Figura 3.1B).

BLASTP 2.2.12 [Aug-07-2005]

Reference:

Altachul, Stephen F., Thomas L. Madden, Alejandro A. Schiffer,
Jinghui Zhang, 2Zheng Zhang, Webb Miller, and David J. Lipman
(1997), "Gapped BLAST and PSI-BELAST: a new generation of

protein database search programs", Nuclelc Acids Res. 25:3389-340Z.

RID: 1135102545-7486-1800822402772. BLASTQL

Database: A1l non-redundant GenBank CD3

translations+PDE+SwissProt+PIR+PREF excluding envirommentel samples
3,114,327 sequences; 1,070,851, 917 total letters

If you have any problems or guestions with the results of this search
please refer to the BLAST FAQs
Taxonomy reports

Query=
(234 letters)

3.1A.

% NCBI 2 formatting BLAST
R

\uskeotide Protein Tran:

Tour secusst bas been sucsessfully suatitted end pus ko the Blast Qs
Query — (254 lettars)

Your seqrsh was limited by aa Cateez query: Buberyora [ORG]

Tutative conserved domains have been detected, ¢lick on the image below for dztailed results.

. o
FeptidaseUIN

The request I is |1 135108540-7486-189822409772 Rl ASTQ1

The resuits a2 estanated 1o be ready in |6 seccrds but may be cone soorer

Ploesc press "FORMAT!han vou wih b check you rouls Yo v cheng the frmeting ctions for veurrest viath: form sclow and press 'FORNATI®
again {03 way e recusstresus cFa ifernt sarch b raterng ay e vdldseqpest LD bo e oifer ezt ks

3.1B.
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La tercera seccion muestra una representacion grafica de los alineamientos dife-
renciando por colores los porcentajes de identidades (Figura 3.1C). La cuarta parte
del informe presenta un resumen de todas las secuencias que produjeron ali-
neamientos significativos junto con un valor de puntuacion (Score), lo cual, expresa
el grado de similaridad entre pares de secuencias. El valor E para una determinada
puntuacion indica cuantos alineamientos esperamos que por azar alcancen un va-
lorigual o mayory esta dado porla Ecuacion 1:

A
E=Kmn e’

Ky lambda ( » ) son dos parametros determinados empiricamente, m y n corres-
pondan las longitudes de las secuencias y S es la puntuacion del alineamiento).
Por lo tanto un valor de E de 0.001 (valor establecido por defecto para las
bisquedas con Blast) significa que hasta uno de cada 1000 alineamientos pueden
haberse dado al &azar. Es recomendable obtener valores inferiores a 0.00001. Sin
embargo, lo mejor siempre es examinar los alineamientos en detalle, hacer
alineamientos miiltiples y emplear analisis filogenéticos para confirmar si las
secuencias involucradas en el estudio estan relacionadas de manera evolutiva.
Como es posible apreciar en nuestro ejemplo, los valores E de los alineamientos
estan en el orden de 1E-70, lo cual es menos frecuente de encontrar, y resulta muy
confiable en cuanto a que las secuencias alineadas estén evolutivamente
relacionadas. Como era de esperarse, todas estas secuencias pertenecen a una
misma familia denominada cisteina proteasas (Figura 3.1D).

La quinta parte muestra los alineamientos detallando los valores de las pun-
tuaciones, identidad y valor E (Figura 3.1E). La ultima pantalla del informe sehala
los parametros utilizados en lablisqueda (Figura 3.1F).
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+ [ qi|19984 | emb|CA834486.1] unnamed protein product [Actinidia deliciosa) (7))
q1|1132685 | =p|BO0TES |ACTH ACTCH Actinidain precursor (Actinidin) (Allergen Act ¢ 1)
Length=380

Score = 3520 bits (1338), Expect = le-146
Identities = 234/254 (100%), Positives = 254/254 (100%), Gaps = 0/234 (0%)

Query 1 LEIYVIWRIAGAVYD IR 30GECEECHAR JATATVEGINRIVTGYLI 3LIEQELIDCGRTQ Al
Flnfda G G nannaanonnanaanaa00a0008060nG00008 800085800008 0000500000 08 184

Query 61 NTRGCNSGYITDGFQFIIXEZIXXTEENYPYTAQDGECNLDLQNERYVIIDTYENVEYNN 120
Clnpaa G aanaanoananaonaan0a0anaanEaRGa0 008 80aARGA00A8a0RGNEARCA0aE 246

Query 121 EWALQTAVTYQPVIVALDAAGDAFEHY3RGIFTGRCGTAIDHAVIIVEYSTEGEIDYNIV 180
Clnfaa & ana0naanonnanaanaan0a600800600600000800005000008 000050000008 306

Query 181 ENIWDTTWGEESYMRILRNVGEAGTCGIATMESYEVEYNNONHEREY 3ZLINPEAFIMAE 240
Clnfaa E i e naanaanonnanaanaan0a00 08 nEaRGa0 008 806ARGA00A8a0RGNEAR0A0aE 366

Query 241 DEPVEVDDGIRYIA 254
Shic ERE T TP TP T r T 380

Database: 411 non-redundant GenBank DS trsnslations+PDB+SwissProt+PIR+ERF exc uding
snviromment:l samples
Eosted date: Dec 12, 2005 0:04 aM

Humber of letters in detabase: £34, 615, 651 <
Hunber of sequences -n database: 1,367,685
Lanbcéa x H
0.315 0.135 0.428
Fapped
Lanbua R H
0.2&7 0.0410 0.140
Matrix: BLOSUMEZ u—

Fap Pemalties: Existsnece: 11, Extension: 1
Yunber of Sequerces: 134&%685

Nunber of Hits to DB: 545739313

Munber of extensions: ZZ94193

TMmhar af =aquarcas aattar than 10: 2A5

¥unber of H8P's bhettsr than 10 without gappirg: 273
Yunber of HEP's gappad: 5605

Nunber of HEP's succsasfully gapped: 310

Nyunher of extra gappsd extensions for HuFs akove lO: SzZal
Length of query: 254

Length of database: 334605651

Length adjustmert: 122

Tfiective lengtk of query: 132

ective lengtk of database: 5346405651

ective searchk space: UDEY2458LL

TLleclive zruccl spave used: 2854I746692

Number of ouccecaful cxtenoiona: 6199 w

T: 11
A 4C
¥1: 16 (7.3 bits)
%2: I8 (14.5 hits)

¥1l: 42 (21.8 bits)

3
%3: 64 (24.7 hits)
8
32: 72 (32.3 bits)

Figura 3.1. Resultado de la busqueda Blast para una secuencia de proteina (Actini-
dinade 30 kD).
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Distribuwiion of 501 Blast Hils on the Query Segquence

IMDustanr to show defline and scores, click to show alignments

Calar key for alignment scoras
<40 40-50 B0-200 >=200
Guery
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Related Structures

Score E
Zequences producing significant aligrments: (Bits) Value
gi|19984 | emb|CAA3I4486.1| unnamed protein product [Actinidia d... _520 le-l46
qi|12744965|gh|AaK06862.1| actinidin protease [Actinidia chinens _515 Je-145
g1|2144501 |pir||TAGE actinidain (EC 3.4.22.14) precursor - ki... _508 Je-143
gi|19957 | emb|CAA31435.1| actinidin precursor [Actinidis chine... _481 4e-135
g1|442619 | pdb|1ARC Actinidin (E.C.3.4.22.14) Complex With T... _433 pe-122 ©
1230417 |pdb| 2407 Aetinidin (Sulfhydryl Proteinase) (E.C. Mum _423 te-117 B
gi|15959| emb|CAA31528.1| actinidin precursor [Aetinidis chine... _371 8e-102
q1|2425066 |gb|AABBEZ63.1| cysteine proteinase Mird [Zea mays] 281 Be-75
gi|2828252 |emb|CAa05894.1| CYPl [Lycopersicon esculentum] »gi... _278 Se-74
q1|255032 |qb|AAB23155.1| ©oT44=cysteine proteinase homolog [B... 278 Se-74
qi|B1682 |pir||JQL121 eysteine proteinase (EC 3.4.22.-) COT44 ... 278 Se-74
gi|6682825 |db]|BAARS898.1| cysteine protesse component of pro... _278 9e-74
gi|4731372 |gb|AAD28476.1| papain-like cysteine protease [Sanders _277 Ze-73
gi|18141285|qh|AALE0580.1| senescence-assoclated cysteine protea 274 le-72
gi|50929537 |ref|Zp 474296.1| O08JNBa0043412.33 [Oryza sativa (... _273 Ze-T2 G
gi|62526575|qh|AAZB4673.1| eoysteine protesse CPl [Manihot escule _273 Ze-72
gi|30141013|dhy|BACTIS23.1| cysteine protease-1 [Helianthus annu _273 Je-72
gi|15234557 |ref|NP 185406.1| cysteine-type endopeptidase/ cys... _272 5e-72 L
gi|19290308 |gh|AAK922259.1| cysteine proteinase [Arabidopsis thal _272 Se-72
gi|50355617|db]|BAD23957.1| cysteine protease [Daucus carotal 2711 9e-72
gi|577788% | emb|CABS3515.1| eysteine protesse [Solamum tuberoswm] _271 le-71
q1|2425064 |gb|AABBB262.1| cysteine proteinase Mir2 [Zea mays] 27 le-71 K
gi|218183 |db]|BAA14403.1| unnamed protein product [Oryza sati... _270 le-71
gi|218181 [db]|BA414402.1| unnamed protein product [Oryza sati... _270 le-71
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Direcciones de otros métodos de alineamiento por pares de secuencias de pro- W
teinas.

BLAST 2 sequences BLAST

Blast 2 Sequences
URL: http://www.ncbi.nim.nih.gov/blast/bl2seq/wblast2.cgi
(Tatusova et al., 1999).

% ch.EMBnet.org
Services.

LALIGN - find multiple matching
subsegments in two sequences

LALING
URL: http://www.ch.embnet.org/software/LALIGN_form.html <t
(Huang y Miller, 1991)
L
(70}
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M EToDOS DE ALINEAMIENTOS MOLTIPLES

ClustalVW
Clustal W
>

URL: http://www.ebi.ac.uk/Tools/clustalw/

ENTIDAD ADMINISTRADORA
Laboratorio Europeo de Biologia Molecular (EMBL), Heidelberg, Alemania.

Descripcion

Clustal W es un programa que aplica métodos de alineamiento globales de alta
velocidad (Wilbury Lipman, 1983) para calcular los niveles de semejanza entre las
secuencias. Por ello no es aconsejable alinear secuencias con largos sectores disi-
miles. Ademas, ha mostrado no funcionar muy bien en secuencias que presentan
baja homologia o en secuencias de dominios conservados en medio de zonas de
baja homologia (Lassmann y Sonnhammer, 2002). Sin embargo, la calidad de los
alineamientos es aceptable, y permite alinear algunos cientos de proteinas (Barton
y Stemberg, 1987; Taylor, 1986).

Ejemplo: Con el objeto de comparar las secuencias reportadas de las estructuras
cristalinas de la Actinidina depositadas en las base de dato Protein Data Bank
(PDB), bajo los cadigos 1aec y 2act, con la secuencia alergénica almacenada en la
base de datos SDAP (Structural Database of Allergenic Proteins) con codigo de
acceso Act ¢ 1 sera realizado un alineamiento de miiltiples secuencias.

Las secuencias de la Actinidina, 1aec, 2act y act ¢ 1, son muy parecidas por

tratarse de una misma proteinay por ende es aconsejable utilizar una metodologia
de alineamiento global, proporcionada por Clustal W.
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El archivo de salida del programa Clustal W es presentado en la Figura 3.2.
El reporte esta dividido en tres partes, la primera consiste en un resumen de
los resultados de bisqueda, en donde es indicado el nimero, formato y tipo
de secuencia utilizada como dato de entraday los archivos de salida, entre
otros. Genera una lista de vinculos que proveen los archivos de alinea-
mientos (Figura 3.2A). En la segunda aparece una tabla de identidades
obtenidas de los alineamientos entre las secuencias, la cual aparece clasi-
ficada por el puntaje de identidad, nGimero, nombre y longitud de A.A.en la
secuencia.

Results of search
Number of sequences | 32
Alignment score 4080
Sequence format Pearson
Sequence type aa
Clustalvy¥ version .82
Jalview Jdalfiews I
Cutput file clustahy-20060127-21 1655 output
Alignment file clustahy-20060127-21 1655 aln
Suide tree file clustahy-20060127-21 1655 dnd
Your input file clustahy-20060127-21 1655 input
SUBMIT ANOTHER JOB I

3.2A.

Scores Table

Alignment Score = i i
Sort by || g J View Output File

Seqgh Hame Len{aa) Seqb Name Len(aa) BScore

1 Act 254 2 1AEC 218 99
2 12EC 218 3 ZBCT 220 93
1 Aect 254 3 28CT 220 92




Alignment

Hide Colors View Alignment File

CLUSTAL W (1.82) multiple sequence alignment

Act LPEYVDWREACGAVVDIESQGECGECWAF SATATVEGINEIVIGVLIZLEEQELIDCGRTD 60
1AEC. LPEYVDWRSAGAVVDIESQGECGEGCWAFSATATVEGINEIVIGVLISLEEQELTIDCGRTY 60
ZACT. LEEYVDWREAGAVVDIEEQGECGECWAF BATATVEGINKITEGELIZLEEQELIDCGRT] 60
Act NTRGCHGEFY ITDGEFQF T IMNNGE TN TEENYPYTAQDEECHLDLOMNEEYWVTIDTYENVEYRE 120
1AEC. NTRGCHGEY ITDGFOQF T INNGGINTEENY PY TAQDGECHVDLONEEYVVTIDTYENVEYHMN 120
2ACT. NIRGCDGEFY ITDGFQF I IND GG INTEENYPYTAQDEDCDVALODOEYVTIDTYENVEYRE 120
5 g PE D HH [ EHRRHRRRRREEEERH
Act EwWALOTAVIYOPVEVALDAAGDAFFHY SEGIFTGPCOTATDHAVTIVEYETEGGIDYWIY 180
1AEC. EWALOTAVIYQPVSVALDAAGDAFEQYSSGIFTGPCOTAIDHAVTIVEGYGTEGGIDYWIY 180
2ACT. EWALOTAVIVOPVEVALDAAGDAFEOYAZGIFTGPCEFIAVDHATIVIVEYETEGGVDYWIYW 180
He ] et G

Act FHMEWDTTWGEEGYMETLENYVGGAGTCG T ATMPEY PYVEYNHNONHPEPYSSLINPPAFSMSE 240
1AEC. FREWD T ITWGEEEGYMRIL RNV GGAGTCGIATMPE Y PVEY - -~ - - - - m - — z18
2ACT. FMSWDTTWGEEGYMETI LENYVGGAGTCG T ATMPEYPVEY N - - - - - - - - ——— - ———————— 220
Act DEPVEVDDGORYSA 254

aENDIE A e S e e ICICIEIEIES

2acT. . mmmmmmmmm

Figura 3.2. Resultado de un alineamiento de miiltiples secuencias por el ser-
vidor Clustal W. A) Resultado de busqueda. B) Tabla de Puntuaciones o iden-
tidades (Score). C) Alineamiento.

Los colores presentan la propiedad fisicoquimica del residuo. El rojo, verde y
azul corresponden a residuos hidrofobicos, hidrofilicos y polares con carga,
respectivamente. Ademas, cada residuo esta asociado con un simbolo que
representa el tipo de alineamiento. Asi, el asterisco (*) indica que existe ali-
neamiento correcto entre los residuos, los dos puntos (:) designan residuos
superpuestos con propiedades estructurales y fisicoquimicas similares, el
punto (.) sugiere que no hay superposicion entre todas las secuencias involu-
cradas en el alineamientoy la linea (-) es empleada para mostrar que existe
por lo menos un residuo que no esta alineado.
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Los resultados del alineamiento miltiple son presentados en la udltima
seccion. Muestran que la 1 Aec tiene una mayor identidad (99%) que la 2 Act
(92.2%) con respecto a la secuencia de la Actinidina de 30 kD (Act). Esto es
debido a que la 2 Act tiene 17 sustitucionesy la 1 Aec solamente presenta 2
enlas posiciones 100y 146 (Figuras 3.2By 3.2C).

Una ventaja importante de Clustal W es que permite apreciar el alinea-
miento entre las secuencias con opciones a color o blanco y negro.

MAFFT: A Program for Multiple Sequence Alignment

MAFFT: un Programa para Alineamiento de Secuencias Miiltiples.
URL: http://bioinformatics.uams.edu/mafft/

ENTIDAD ADMINISTRADORA

Instituto de Tecnologia Microbial, India. Desarrollado por el grupo del Dr G. Rag-
hava.

Descripcion

MAFFT inicialmente realiza un alineamiento por métodos progresivos y luego es
refinado por métodos iterativos. Para los métodos de alineamiento progresivo es
utilizada una aproximacion de las transformadas de Fourier (FT). MAFTT es uno de
los métodos mas rapidos entre las herramientas de alineamiento muiltiple actual-
mente disponibles y ha sido utilizado en varios proyectos tales como Pfam (base de
datos de familia de proteinas), Astral (Compendio de bases de datos y herra-
mientas para el analisis de estructuras proteicas) y Merops (Base de datos de pep-
tidasas).

La version 5 de MAFFT generé una mayor exactitud que otros métodos de amplio

uso, incluyendo la version 2 de Tcoffe y Clustal W en un test de prueba consistente
en mas de 50 secuencias alineadas (Katoch et al., 2002; Katoh et al., 2005).
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Servidor Web Match-Box 1.3

URL: http://www.fundp.ac.be/sciences/biologie/bms/matchbox_submit.shtml

ENTIDAD ADMINISTRADORA
Unidad de Recursos de Biologia Molecular, Universidad de Namur, Bélgica.

Descripcion

El programa Match-Box propone ser una herramienta para el analisis de miiltiples
secuencias basadas en un estricto criterio estadistico. Es particularmente conve-
niente para encontrary alinear motivos estructurales conservados.

PROBCONS
EA—

PROBCONS
URL: http://probcons.stanford.edu/

ENTIDAD ADMINISTRADORA

Departamento de Ciencias Computacionales, Universidad de Stanford, Cali-
fornia. USA. Grupo de Sarafim Batzoglou.

Descripcion

ProbCons es una herramienta basada en una combinacion de modelos
probabilisticos y técnicas de alineamiento, los cuales emplean una nueva
funcion de puntuacion para comparar miiltiples secuencias. El alinea-
miento producido por ProbCons posee una mejor significancia estadistica
que los programas actuales, generando en promedio 7%, 11% y 14% mas
de columnas correctamente alineadas que los programas T-Coffe, CLUSTAL
Wy DIALING, respectivamente (Do et al., 2005).
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Existen servidores que emplean métodos combinados de alineamiento por |
paresy locales (Notredame et al., 2000), comparan dos alineamientos mtil-
tiples diferentes (Morgenstem et al., 2003), producen graficos multiva- |=
lentes que combinan alineamientos, filogenia, analisis estructural e infor-
macion de la estructura secundaria (Joachimiak et al., 2002; Simossis et al.,
2005;y Zhou et al., 2005) y realizan estudios ontolégicos (Thom-pson et al.,
2005), entre otros, tales como:

#+ ch.EMBnet.org
Services

T-COFFEE
v
T-COFFE

URL: http://www.ch.embnet.org/software/TCoffee.html
(Notredame et al., 2000).

<
AltAVist
URL: http://bibiserv.techfak.uni-bielefeld.de/altavist/ LL
(Morgenstem et al., 2003).
(95}
7

ralin

PRALINE

URL: http://zeus.cs.vu.nl/programs/pralinewww/

B  simossis et al., 2005)

 m—

JEvTrace

URL: http://www.cmpharm.ucsf.edu/~marcinj/JEvTrace/

B (occhimiak et al., 2002).

Sk
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MAO

URL: http://bips.ustrasbg.fr/LBGI/MAO/mao.
html (Thompson et al., 2005).

tﬂ Uﬂ at Buffalo The State Uuiversii oi New York

SPEM

URL: http://sparks.informatics.iupui.edu/Softwares-Services_files/spem.htm
(Zhou et al., 2005)

VISUALIZACI()N DEALINEAMIENTOS

Visualizar los alineamientos con buenos programas siempre facilita el analisis.
Algunos ejemplos de Visores de Alineamientos son:

Karolinska Institutet

Center for Genomics Research

INSTITUTO DE KAROLINSKA, Centro de Investigacion en Genomica.
URL:http://bioinformatics.abc.hu/tothg/biocomp/other/Belvu.html

ENTIDAD ADMINISTRADORA
Universidad de Queen. Ontario, Canada.

Descripcion

Belvu es un visor para alineamiento de muiiltiples secuencias. Una de sus
ventajas es que posee un sistema de distincion de residuos conservados y
portipo deresiduos en el alineamiento.

LALNVIEW :
A graphical viewer for pairwise alignments

LALNVIEW UNIVERSIDAD DE CARTAGENA &
URL: http://www.expasy.ch/tools/lalnview.html




ENTIDAD ADMINISTRADORA
Departamento de Bioquimica Médica, Universida de Ginebra, Suiza.

Descripcion

Lalnview es un programa grafico para visualizar alineaciones locales entre
dos secuencias. Las secuencias son represen-tadas por rectangulos colo-
reados para dar un bosquejo total de las semejanzas entre las mismas. Los
bloques de semejanza entre las dos secuencias aparecen coloreados seglin
el grado de identidad entre los dos segmentos (Duret et al., 1996).

EfPript 1.8
ESPrlpt 1.8 (Easy Sequencing in Postscript)

IR UL http://bioinfo.hku.hk/doc/ESPript/

ENTIDAD ADMINISTRADORA

Creado por Patrice Gouet, Laboratorio de Biofisica (Oxford, 0X1 3QU, UK) y Fréderic
Metoz, Instituto de Biologia Molecular (Francia).

Descripcion

El programa ESPript permite la visualizacion rapida de secuencias ali-
headas de programas populares tales como Clustal W o GCG PILEUP en un
archivo de salida en formato Postscrip. Puede leer archivos generados por
diferentes métodos de asignacion de estructuras secundarias tales como
DSSP (Data base of Secondary Structure in Proteins) (Kabsch y Sander,
1983), STRIDE (Frishman y Argos, 1996) y PHD (Rost, 1996). El archivo de
salida del programa ESPript 1.8 muestra datos de estructuras secundarias,
secuencias alineadas, una puntuacion que indica el grado de similaridad
entre pares de residuos alineados, datos de accesibilidad, hidropaticidad,
contactos intermoleculares, entre otros (Gouet et al., 1999).
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