Método de secuenciacion Sanger

La secuenciacién genética es una tecnologia que permite conocer y descifrar el cddigo
genético que tienen todos los seres vivos. En 1977, el inglés Frederick Sanger desarrollo
el método de secuenciacion de ADN conocido como método de Sanger basado en la
polimerizacion del ADN y el uso de dideoxinucleétidos como terminadores de la
reaccion. Para entender el método de secuenciacidon desarrollado por Sanger es
importante recordar que el genoma es el conjunto de genes de un organismo o
especie. Estos se encuentran codificados en el acido desoxirribonucleico (ADN), que
esta formado por cuatro tipos de subunidades, llamadas bases nitrogenadas. Las bases
nitrogenadas del ADN son la adenina, timina, citosina y guanina. Cada secuencia de
ADN que codifica una proteina se denomina gen. El ADN es una doble cadena en forma
de hélice, a cada lado de la cadena hay dos bases nitrogenadas complementarias: la
adenina es complementaria a la timina y la citosina es complementaria a la guanina.
Por lo tanto, si sabemos que en un punto de una de las dos cadenas hay una citosina,
sabemos que en ese mismo punto de la cadena complementaria hay una guanina. En
resumen, la secuenciacién de ADN es el proceso que determina la secuencia de bases
de los nucledtidos (As, Ts, Cs y Gs) de un fragmento de ADN

El método de secuenciacion de Sanger parte de una Unica hebra de ADN, que ha sido
separada previamente de su hebra complementaria. El proceso de sintesis de ADN se
realiza por la enzima polimerasa, que es afnadida a la hebra de ADN que se quiera
secuenciar. La polimerasa, en presencia de una hebra de ADN, una secuencia a partir
de la cual inicial la sintesis (llamada “cebador”) y bases nitrogenadas, es capaz de
sintetizar la hebra complementaria de ADN. En la actualidad, este proceso se ha
refinado utilizando una variante de la PCR en la que se incorporan dideoxinucledtidos
(ddNTPs) marcados con fluoréforos, y posteriormente se resuelven los fragmentos
resultantes mediante electroforesis capilar de alta precision.

El mercado de la secuenciacién automadtica basada en el método de Sanger esta
controlado principalmente por Applied Biosystems. La informacién obtenida en los
secuenciadores Sanger se guarda en ficheros binarios (.ab1; .phd.1; .scf; .seq o .fasta).
Estos ficheros pueden incluir, ademas del cromatograma procesado, el dato crudo leido
por el secuenciador automatico, la secuencia de nucleétidos y las calidades.

Cromatogramas:

El cromatograma es el resultado grafico de la electroforesis capilar. Se observan
diferentes picos de colores, donde cada color corresponde a un nucledtido. El conjunto
de estos picos ordenados corresponde a la secuencia de un fragmento de ADN. Los
secuenciadores de Applied Biosystems generan los datos en formato .abl. Estos
ficheros solamente se pueden visualizar con programas especializados.
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Otro formato en el que se guardan los cromatogramas es el scf. es un formato
libre no controlado por una empresa y sélo incluye el cromatograma procesado vy la
secuencia.

Secuencias de nucledtidos

Los secuenciadores también generan las secuencias de cada reaccidon en
formato .fasta. Este archivo es un archivo bruto, que no ha sido procesado, por lo que
generalmente incluye nucledtidos con mala calidad. Por ello recomendamos que este
primer archivo NO SE UTILICE para ningun tipo de analisis.

. —_— . B
/Users/felixeduardo... {3} & '@ ? 7?7 =¢ =2 @ v
Nombre ~  Fecha de modificacidn Tamafio Clase
ELI569_29985693_29985693.ab1 17/1/23, 16:24 330 KB Applied Biosystmes ABIF file
ELI569_29985693_29985693.fasta 17/1/23, 16:24 16 KB Documento TextEdit.app
ELI569_29985693_29985693.scf 17/1]23, 16:24 145 KB Standard Chromatogram Format file

Existes otros archivos muy Utiles como son los de formato GenBank (.gb). Este formato
de archivo se utiliza para almacenar secuencias de ADN y ARN, asi como informacion
de anotacion asociada, como genes, exones, CDS (secuencias codificantes), regiones
regulatorias y otros elementos funcionales.
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Ejercicio 1
E.1.1 Descarga del software UGENE

Los software bioinformaticos son herramientas computacionales esenciales para
analizar y comprender datos bioldgicos, especialmente de secuenciacién de ADN, ARN
y proteinas. Estos programas permiten analizar secuencias, ensamblar genomas,
predecir estructuras de proteinas y ARN, analizar expresidon génica, identificar variantes
genéticas, construir arboles filogenéticos y visualizar datos bioldgicos, entre muchas
otras cosas. Algunos ejemplos de softwares o programas conocidos son: MEGA, Vector
NTS, SnapGene, Geneious, UGENE y muchos mas.



Durante el presente curso vamos a trabajar con el software bioinformatico UGENE, el
cual es un programa de acceso libre con una interface que nos permitira analizar de
manera sencilla datos de secuencias. UGENE (Unipro UGENE) es un software
bioinformatico ampliamente utilizado que proporciona una amplia gama de
herramientas para el andlisis de datos gendmicos y bioldgicos. Es desarrollado por el
Centro de Biotecnologia de Instruccidn e Investigacién "Unipro" en Rusia. UGENE se
destaca por su enfoque integral, lo que significa que integra varias herramientas vy
funciones para diferentes tipos de analisis en una sola plataforma.

Aqui hay algunas caracteristicas y capacidades clave de UGENE:

Disponible para sistemas operativos Windows, Linux y MacOS
Interfaz grafica de usuario amigable

Andlisis de secuencias de ADN y proteinas

Ensamblaje de genomas

Andlisis de expresion génica

Visualizacién de datos

Prediccidon de motivos y estructuras de proteinas y ARN
Automatizacion y Flujo de Trabajo

Integracion de Bases de Datos

[T GENE

Home Documentation Learn Community Downloads Support Contacts Donate

Unipro

Download UGENE and components

The current stable version is 48.0 (August, 2023). See release notes.

Latest UGENE Packages

» UGENE for Windows 64-bit (installer)
+ UGENE for Windows 64-bit (.zip)

« UGENE for Linux 84-bit (.tar.gz)
» UGENE for macOS (.dmg)

Link de acceso para la descarga del software: http://ugene.net/download-all.html

¢Qué puedes hacer en UGENE?

Y] UGENE
Gh& Actions  Zettings  Tools  Mindow ﬂelp]
3 O
Usando estos menus puede ejecutar muchos algoritmos, configurar diferentes
configuraciones y obtener ayuda



http://ugene.net/download-all.html

Tabla 1. Descripcién de las opciones del menu del software UGENE

Menu Descripcion

Files Un conjunto de operaciones a nivel de proyecto/archivo.

Ejemplo: crear, abrir, etc. un proyecto; abrir un documento; acceder a la
base de datos remota para descargar un archivo.

Actions | Varias acciones asociadas a la ventana activa.

Ejemplo: exportar, eliminar, editar, analizar una secuencia usando
diferentes complementos (para la vista de secuencia ); editar, alinear,
cambiar el modo de consenso (para el Editor de alineamiento).

Settings Configuracion de aplicaciones, complementos y herramientas.

Tools Varias herramientas, independientes de una ventana activa. Este menu se
amplia con diferentes complementos.

Ejemplo: herramientas HMMER2 / HMMER3, SITECON, Workflow
Designer.

Window Una lista de ventanas activas y manipulaciones bdsicas con las ventanas.
Ejemplo: cerrar todas las ventanas, mosaicos de ventanas, seleccionar la
siguiente ventana.

Help Ayuda de la aplicacién y buscar actualizaciones.

Estos menus se pueden completar dindmicamente con nuevas acciones agregadas por

plugins, que se pueden descargar aqui: http://ugene.net/download-all.html

1. Ver, editar y anotar secuencias.
La vista de secuencia es una de las principales vistas de objetos en UGENE destinada a
visualizar y editar secuencias y anotaciones, cromatogramas, modelos 3D, datos
estadisticos, etc. Para cada archivo, UGENE analiza el contenido del archivo vy

automaticamente abre la vista mas adecuada. Para activar la vista de secuencia, abra
cualquier archivo con al menos una secuencia.

Veamos un ejemplo, puede utilizar el archivo.
Visualizacién de una secuencia depositada en la base de datos:

1. Descargar secuencia de base de datos: Link de acceso:
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AM235209.1

M5 An ool webarts of e Unrec States gowsrmmert

Mational Library of Medicine Log in

Fahong! Cervey for Brodscirology inlormagton

Mucleotide Muckrios m

Aberam] ]

[ Tty
Phytophthora cliricola 185 rRNA gene (partial), ITS1, SESrfRNA g = e
isolate IFAPA CH455

Ganllans: AMZIA



https://doc-ugene-net.translate.goog/wiki/display/QSG/View%2C+edit+and+annotate+DNA%2C+RNA+and+protein+sequences?_x_tr_sl=es&_x_tr_tl=en&_x_tr_hl=es&_x_tr_pto=wapp
https://doc-ugene-net.translate.goog/wiki/display/QSG/View%2C+edit+and+align+multiple+sequence+alignments?_x_tr_sl=es&_x_tr_tl=en&_x_tr_hl=es&_x_tr_pto=wapp
http://ugene.net/download-all.html
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AM235209.1
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2. Abrir la secuencia descargada en el software UGENE:

Open File® Seleccionar

AM235209.1.gb”

E Welcome to LIGENE
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un componente visual que se utiliza para administrar el

proyecto activo y los marcadores.

e Vista de secuencia y anotaciones : una vista de objeto destinada a visualizar
secuencias de ADN, ARN o proteinas junto con sus propiedades, como
anotaciones, cromatogramas, modelos 3D, datos estadisticos, etc.

e Editor de anotaciones : contiene herramientas para manipular las anotaciones

de una secuencia.

e Panel de opciones:

es el panel con diferentes pestaifias de informacién y

pestafias con configuraciones para Vista de secuencia .
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e Vista de tareas : muestra tareas activas, por ejemplo, calculos de algoritmos.

e Vista de registro : muestra la informacidén de registro del programa.

e Notificaciones : muestra notificaciones para informes de tareas.

3. Uso del panel de opciones

En la pestafia : del panel de opciones tenemos la opcién de buscar una secuencia
determinada. Por ejemplo: si copiamos la  siguiente secuencia: “
CATCAAACTTGGCTTTCTTCCTTCCGTGTAG” y la pegamos en el recuadro “Imput patters”
, el software es capaz de buscarnos esa secuencia en el objeto incluido en el proyecto
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En la pestaia j del panel de opciones tenemos las opciones referentes a las
anotaciones de las secuencias, en el podemos ver de qué tipo de anotaciones de trata
(genes, ORFs, Fuente de la secuencia, rRNA, etc.) y también activar o desactivar las

éstas anotaciones. De igual forma, en el panel de anotaciones se pueden ver éstas
mismas anotaciones.

= u L] — L
= : * 0 m, o= e = e ¢ a—— " g ®
|

1
b |

P e T T =r w1 # i =

e r———— mn—




Curso de analisis bioinformaticos — Nivel Basico-Sesion 1

En la pestafia E se pueden apreciar los datos de la secuencia como son el tamafio
de la secuencia, el contenido de GC, la temperatura de melting, y otros datos de interés
como puede ser el peso molecular etc etc. Es importante destacar que los datos que
aparecen en este apartado hacen referencia siempre a la secuencia que se tenga
seleccionada en la vista de secuencia, veamos un ejemplo:

3 © B (& 4@ & & & da %l G | g 1. M oW ow 7§ B ORI #R B oK% T K e 0 3
(=] Project [ start Page [ % AM235209 [Phytophthora citricola_ AM235208.1.gb]
-S| % search. @& AM235209 [dna . » [e] R 5 & = » | Statistics
=) Objects ™ w Common Statistics
i Phytophthora citricola_ AM235209.1.gb ™ Length 806 nt
% [s] AM235209 - GC content: 50.12% m
(' [2] AM235209 features - Melting temperature:  88.27 °C ==
soonn; 3

Molecular weight:  249740.38 Da
Extinetion coefficient: 7548500 |/(mol * em)

T @ m m @ 20 0 ma e @0 s % @ e0 7w T me nmole/OD:00: 013
/ODzze: 33.08 =
dsDNA: E
Molecular weight:  497908.48 Da =
Extieton cosicent: 12670002 f{mol *cm)
nmole/OD;s0: 0.08
/0D ;s 39.30
> Characters Occurrence
Nama - Type Value A: 155 19.2%
c: w2 23%

@ AM235209 features [Phytophthora citr...
G 232 28.8%

[~
T: 247 304
: b Bnucestees .'
Bookmarks @

» Codons
1.gb] o

b Amino acids

Existen otras pestaifias en el panel de opciones que sirven para realizar PCRs in silico
sobre una secuencia determinada, circularizar la secuencia, entre otros, que no vamos
a ver durante este curso porque se escapan de los objetivos del presente curso.
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3 [x] Project M startpage | % AM235208 [Phytophthora itricola_ AM235209.1.9b]
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= | Objects . S s = EIrT e
-~ L
5| -~ i Phytophthora citricola_ AM236209.1.gb Length: az9nt
% [s] AM235209 - GC content: 50.82% ﬂ
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SSDNA: E

Molecular weight:  133020.02 Da ) ry
i fent: 4023200 fmel * cm)

B I N = e = 026 [%]
3308 !
asona: =
Molecular weight:  264960.77 Da =
Extinctin coeficient: 6742523 {mol - m)
nmole/OD;zes: 015
H@IOD:se 39.30
Name « Type Value A 81 189%
@ AM235209 features [Phytophthora citr.. € 0 210%
o 128 29.8%

T 130 30.3%

a »  Dinucleotides
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4. Uso del panel de visualizacién
(]

.

ZOOM: Estas pestafias nos permiten desplazarnos por la secuencia desde un
nivel de nucledtidos hasta un nivel mas grafico que incluye toda la secuencia. De tal
forma que podemos ver los nucledtidos que componen la secuencia.
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“~ ANOTACION AUTOMATICA
Se pueden anotar open reading frames (ORFs), Sitios de restriccion o ciertas
caracteristicas de plasmidos. Esta opcién no se suele usar mucho porque se basa en la
base de datos del software, la cual de momento es bastante deficiente.
También es importante saber cuando utilizarla, porque si activamos esta opcién en un
gen ribosomal, como es el que estamos usando, el software nos anotaria proteinas
donde no las hay. Ver ejemplo:
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e SELECCION DE UNA REGION CONCRETA
Con esta opcidn podemos seleccionar un o varios rangos concretos de la secuencia, tan
solo debemos introduccién las posiciones que lo componen. Ver ejemplo: Seleccion de
un rango comprendido entre la posicién 200 y la posicion 406

w [ ] Regein Balection

O Bingie Rangs Selection
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= E = E o) B 450
" 3
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e GRAFICOS
Con esta opcidén podemos activar algunos graficos de interés sobre la secuencia,
en relacion al % de contenido de nucledtidos (AG; GC), desviaciones (AG; GC),
flexibilidad del ADN entre otras.

L ] [ ] % AM235209 [Phytophthora citricola_ AM235209.1.gb]
@& AM235209 [dna] . 3 =@ 0 wr BN & L ox
L N 4 e 80 0 i 0 60 ibo 200 20 240 260 20 500 300 S0 0 G0 40 40 aa0 s 4w so s s _ske v GC Content (%) [ 7io0_7e0_7b0_ae|
AG Content (%) (1, B06], Window: 40, Step 20 +/ AG Content (%) '
GC Frame Plot e
GC Deviation (G-C)/(G+C)
AT Deviation (A-T)/(A+T)
Karlin Signature Difference \
Informational Entropy
DNA Flexibility
35

Close all graphs e
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DETALLES DE LA SECUENCIA

Estas funciones sirven para modificar la visualizacion de las secuencias

ocromatogramas que estan abiertos en el proyecto. Por ejemplo la opciénl

sirve para activar o desactivar la numeracion referente a las posiciones de
los nucleotidos (figura X.a)

L . ' AMZ3BI0H [Fhytophthora citricola_ AMZIB208.1.g6]

@ ww235209 [ona >0 w o e BN x
,ﬂ'. E

L1

_

¥ Clntainal tiarads [Bad apacar 1, TTET 3
il |

Linaisal cisdsci bl speces T, Tl

- - -

IGEESACGAAAGICETCEGETIT

IEETACAATACTGATITATACTG

EA'.'TIM’.I.TlﬁfJ.AI'TTT.'.I.:'Al'-T".:'.I.T'.TI'Ta".:'..'T'l'-'A.l'mf.l.l"ﬁl

GAMCTGCGATALC TJ.J..'"-"'-*ITT'—'.I'-TﬁTT'A"-."-ﬁ'-T'I:T"-.IhﬁTTI

™o ma "

. =0 s e =8 2 am £ £ e ES) w - ] k) = - va

TTOAACOCATATEOCACTIC

oA M B

»

-0 L » i - k] £ E_] - - i Ll g L -3 am Ly -

Qn:
o,

CROMATOGRAMA (para poder visualizar el cromatograma se necesita el fichero
.ab1 o .scf). Al abrir este fichero se podra ver la calidad de la secuencia, que sera buena
si se observan picos diferenciados (pico verde para adenina, pico rojo para timina, pico
negro para guanina y pico azul para citosina). Un sistema de color (tipo semaforo) te
indica la confianza en la lectura del pico. En la parte inferior se pude observar la
posicion numérica de nucleétido y la secuencia.
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E.1.2 Descarga del software Geneious prime
Como ya hemos mencionado, existen numerosos softwares bioinformaticos que nos
permiten trabajar con datos de secuenciacion. Otro software que nos permite realizar
analisis bioinformatico de una manera amigable o “friendly” es Geneious.

Geneious ofrece una variedad de herramientas para tareas como el ensamblaje de
secuencias, el analisis de genomas, la anotacidn de genes, la alineacion de secuencias y
la visualizacion de datos. También es compatible con una amplia gama de formatos de
archivos, lo que facilita la integracion de datos de diferentes fuentes.

Una caracteristica notable de Geneious es su interfaz de usuario intuitiva, que facilita la
navegacion y el uso de sus diversas funciones. Ademas, el software se actualiza
regularmente para incorporar nuevas herramientas y mantenerse al dia con los avances
en la investigaciéon gendmica.

ih,lllhcv 1bu

.ATACACATCAACAACTCCGA,
rpocC,

A Brief Tour o
Geneious Pri

Features | Geneious Prime

Link de acceso para la descarga del software
https://www.geneious.com/download/previous-versions/#geneious-prime-2022

Durante el presente curso, utilizaremos la version Geneious Prime 2022 de prueba de
14-30 dias, por lo que rogamos a los participantes que se lo descarguen 1-2 dias antes
de la sesion 2
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https://www.geneious.com/features/?wvideo=0s894zs2c6
https://www.geneious.com/download/previous-versions/#geneious-prime-2022

¢Qué puedes hacer en Geneoius?

e e LR LR

-] [ ]

Back

Genelous Prime

= v v OOy ) v

Aadd Eaport BLAST  Workfoews Nogr/lssembie  Tree Premers Cloning Detect Recomb Help

Tabla 1. Descripcion de las opciones del menu del software Geneious Prime

Menu
Files

Edit

View
Tools

Sequence

Annotate &
Predict

Help

Descripcion

Un conjunto de operaciones a nivel de carpetas.

Ejemplo: crear una nueva carpeta, secuencia, grupo de enzimas, o un
simple texto. También para eliminar, mover, guardar, exportar o
importar archivos. Estas ultima acciones requieren de la seleccidn
previa del archivo en cuestion.

Varias acciones asociadas a la ventana activa.

Ejemplo:

Configuracion de aplicaciones, complementos y herramientas.
Herramientas para el analisis de los archivos importados, ejemplo:
alineamientos, arboles filogenéticos, diseifio de cebadores, etc.

Analisis para la manipulacidn y creacidn de secuencias nucleotidicas,
por ejemplo: introducir manualmente una secuencia, invertir la
direccion de la secuencia, convertir DNA en RNA...

Nos permite la introduccién de metadatos a secuencias o archivos con
los que se estd trabajando: anotar regiones de mala calidad, anotar
pautas de lectura abierta, busqueda de repeticiones en la secuencia,
busqueda de factores de transcripcién, etc.

Acceso al manual de usuario del software, acceso al soporte web e
informacion relacionada con la licencia del software.
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La ventana principal de Geneious tiene cinco areas importantes o 'paneles’.

[ P
“ -t @am- =¥ or @
Back Add Expart BUAST Workfiows  AlignfAssemble Tree Primers  Cloning Help
B Local 10f9selected V M~
I myData Name ~ Description Sequence L. #Sequences % PairwiseL. Mc
8 Sample Documents = COXICDS Multiple alignment of 50 Cytochrome C §xidase 5... 705 726% 28
8 Alignments 9 COXII CDS translation 50 protein sequences 50 [
I Cloning HIV env 20 HIV envelope genes 20 06
Ba contig "‘”“"‘”v Iq variable region 5 immunoglobulin heavy chain variable ®egions 5 06
B Genomes LysR family 7 LysR protein sequences 7 = o
. Bacteria Pairwise protein Pairwise alignment of peptidase from kiwifruit and...221 2 466% 2
: Eularyotes People Multiple alignment of 5 sequences from fictitious c..426 5 853% 06
HI"’““" Three Kingdoms Multiple alignment of Alanyl-RNA synthetase fro.. 1,156 35 370% 27
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£ uniProt EI :a 31" =
£ 15, Chicken Sompemen Options
L 16. Spoonbill Translation
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e 18. Lemur Restriction Sites Options
L+ 19. Panda
L+ 20. Armadillo
£+ 21, Polar bear Wrap
£+ 22 Cow Show Names

78 / 14,380 MB Memory

1.

0 zoom out.

Document Viewer

Panel de fuentes

x Help

Tutorial  Help.

Alignment View Help

The sequence viewls a highly customizable
wiewer for protein and nucleotide sequences,
sequence alignments, circular sequences and
phylogenetic trees.

Zooming

The sequence view lets you zoom in to view
Individual residues or 200m out to view an entire
sequence and all its annotations. Buttons for
controlling z00m are positioned at the top of the
options panel on the right of the sequence view.
You canalso hold Alt o Ctrl and turn the mouse
wiheel up/down to 200m injout o Alt-click to
zoom in or Alt-Shift-click to zoom out.

Selecting and Editing

Selection and editing in the sequence viewer is
wery similar to standard text editing and word
processing programs. Click and drag to selecta
region. You can drag up and down to select and
edit across multiple sequences in an alignment.
Clicking the “Allow Editing" button enters edit
mode and allaws you to moify residues and
gaps by typing them on the keyboard.

Inan alw*zm you ean quickly insert gaps by
selecting gregion of a sequence then clicking
and draggihq the selection. You can also quickly
select regfpns of alignments by triple and
quadrupleftiicking a point.

when edidhg an alignment, pressing delete or
backspacdwill delete residues and move

residues g the right into the deleted area, By
holding ddjn the SHIFT key while deleting.
residues o the left will be moved into the

Help panel

El Panel de Fuentes muestra tus documentos almacenados y contiene los servicios que
Geneious Prime ofrece para almacenar y recuperar datos. El simbolo de la flecha (>)
indica que una carpeta contiene subcarpetas. Haz clic en este simbolo para expandir o

contraer carpetas.

El Panel de Fuentes te permite acceder a:
e Tus documentos locales, incluidos los
elementos eliminados.

e La base de datos de caracteristicas de
plasmidos de Geneious.

e lLas bases de datos del NCBI: Gene,
Nucleotide, PopSet, Protein,
Pubmed, SNP, Structure y Taxonomy.

Genome,

e La base de datos Uniprot (EMBL).

e Bases de datos compartidas, si estan

configuradas.
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2. Tabla de documentos

La Tabla de Documentos muestra resimenes de cada documento en una carpeta o
carpetas seleccionadas, presentados en forma de tabla. Una carpeta local puede
contener una mezcla de documentos, como secuencias de ADN, secuencias de
proteinas, articulos de revistas, alineaciones de secuencias, arboles filogenéticos, etc.
Cada tipo de documento contenido en la tabla se muestra con diferentes iconos.

Los documentos no leidos, como los generados recientemente, estaran en negrita y
tendrdn un "e" en una columna adicional (U).

Documento no

leido Secuencia fasta Cromatograma .abl

- [hesi ragline Sequence L W Sequenies
Ll 01 Assembly 2 resds | sssembled using Geneious 758 2
L Ol Assembily 2 from CO] sasembled using Genelous 138
K, e e Forward Sanger read of (O gene 124
K e (e Reverie Samger resd of L0 gene FS|
Multiple alignment of C o< i oire rndate Subwri [ genes oS 50
= € 20w Ar age
HTSR e e e Ty Arus 1, COMESELE QenoeTe ALY
§ Wil g § wrmunoglobulin e vy Chain variable regions
Nl 3-F [-2 k13 forwaard sequenting prener, J0bp upsiream 17
("IR® IR W T e REGUBnCIng primed, T upstieam 17
o ir arvlat [rinormis, gigarbeus mitoohondrion, comphele Qenoese 228
LS F pLEC R, Cormplete L guek il &, RE
e Kt " o Meaghbor -joining Comersun tree Three Kingdorms 1,156 15
\ Iconos
& Nucleotide sequence — Contig (nucleotide assembly)
‘E) Nucleotide sequence list ; Alignment
}Q Chromatogram (Sanger) Tree
O Circular sequence (nucleotide) Qj 3D structure
~7 Oligonucleotide Restriction enzyme collection
\\\ Amino acid sequence Publication
\E\\ Protein list sequence [;b] Image
9 BLAST nucleotide hit _/\- PDF
) protein hi ext Documen
QY BLAST protein hit Text D t

Seleccionar un documento en la Tabla de Documentos mostrard sus detalles en el Panel
de Vista de Documentos. Seleccionar varios documentos mostrard una vista de todos
los documentos seleccionados si son de tipos similares, por ejemplo, seleccionar dos
secuencias mostrarad ambas en la vista de secuencias.
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La forma mas sencilla de seleccionar varios documentos es haciendo clic en las casillas
de verificacidn en el lado izquierdo de la tabla. También se pueden utilizar los controles
estandar del teclado (Mayus y Ctrl/clic en Mac OS X).

2of2selected V M~

Name ~ Description Modified % HQ Sequence L... Post-Trim Le... % GC Topology Molecu
A PCCv3.120170822_M13_G07.ab1 Correct base calling settings 12 Sep 2017 3:51 pm  69.5% 1,184 1,184 53.6% linear DNA
A PCCv3.120170822_M13_G07.ab1 Incorrect base calling settings (v1.1 used) 12 Sep20173:52pm  23.9% 1,245 1,245 52.4% linear DNA

Sequence View Virtual Gel Dotplot Fragments Text View Info
| €« 1 & RC. @& Translate & AllowEditing *> Annotate & Predict 8 68 6
5(C (% || @

Annotations and Tracks @

=]

v MO

These sequences have no annotations. o>

®

1.PCCv3.1 201...
CpG Islands RN~ TR e R

2.PCCv3.1201...
CpG Islands

Caracteristicas de la Tabla de Documentos

Edicion

Se pueden introducir valores en las columnas de la tabla. Esta es una forma (util
de editar la informacién en un documento. Para editar un valor en particular, primero
haz clic en el documento y luego haz clic en la columna que deseas editar. Ingresa la
nueva informacién correspondiente y presiona enter. Sin embargo, no se pueden editar
ciertas columnas, como el nimero de acceso de NCBI.

Copia

Los valores de las columnas se pueden copiar. Este es un método rapido para
extraer informacién que se puede buscar, como un nimero de acceso. Para copiar un
valor, haz clic derecho (Ctrl+clic en Mac OS X) sobre él y elige la opcion "Copy name",
donde "name" es el nombre de la columna.

Ordenar

Todas las columnas se pueden ordenar alfabética, numérica o
cronoldgicamente, segun el tipo de datos. Para ordenar por una columna dada, haz clic
en su encabezado. Si tienes diferentes tipos de documentos en la misma carpeta, haz
clic en la columna "lcono" para ordenarlos segun su tipo.

Exportar

El contenido de la tabla de documentos se puede exportar en formato .csv o
tsv, lo que te permite exportar secuencias y sus estadisticas para un conjunto de
documentos. Para obtener mas informacion, consulta Exportar a archivos CSV o TSV.
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Gestion de columnas
Puedes reorganizar las columnas a tu gusto. Haz clic en el encabezado de la columnay
arrastrala a la posicion horizontal deseada.

También puedes elegir qué columnas quieres que sean visibles haciendo clic derecho
(Ctrl+clic en Mac OS X) en cualquier encabezado de columna o haciendo clic en el
pequeiio botdén de encabezado sobre la esquina superior derecha de la tabla. Esto
mostrara un menu emergente con una lista de todas las columnas disponibles.

Bl M PEC v B MEELE M SET skl Corret s caling seliegs

1 M PCC WL 201 PERED MY GET.ab1  Isosrrent bt calieg semings 0 isasd] 00 Sap IO 08d g B9 1348 1248

Feguenoe Yiew ‘Wirhael Gs 1ok Frapaprrore Teni Viewm

AsnoLadion B

3. Panel de Visualizacion
El Panel de Visualizacién de Documentos muestra el contenido de cualquier
documento al que se haya hecho clic en la Tabla de Documentos, permitiéndote ver
secuencias, alineaciones, arboles, estructuras 3D, resimenes de articulos de revistas y
otros tipos de documentos en una vista grafica o de texto plano.

Controles generales

By

Visualizacién de un cromatograma
4. LaBarra de Herramientas

La barra de herramientas contiene botones que ofrecen accesos directos a funciones
comunes en Geneious Prime, incluyendo BLAST, Flujos de Trabajo, Alinear,
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Construccion de Arboles, Disefio de Cebadores y Clonacién. La barra de herramientas
también proporciona accesos directos para Importar y Exportar archivos, asi como para
acceder a las opciones del menu de Ayuda.

Las opciones Atras y Adelante te ayudan a desplazarte entre vistas anteriores y son
analogas a los botones de retroceso y avance en un navegador web. Para retrocedery
avanzar entre carpetas a las que has accedido recientemente, utiliza Shift+clic.

Geneious Prime

. - =
¢ @ v A B =v £ 5v0v X @O-
Back Add Export BLAST Workflows  AlignfAssemble Tree Primers Cloning  Detect Recomb, Help
M Local Tofdselected ¥V v
B Curso GEDDI Sesion 1 Name ~ Description Modified % HQ Sequence L... Post-Trim Le... # Sequences % Pairwise L. % Ident
L] :’R"f'““ba' JA. M. heterophyllum 423_pbsAF_FO3... - 03 Oct2017 10:29am  80.6% 387 387 = s
eyl A M. heterophyllum 423 triH2_E02 Customize Toolhar 77T ™ 809% 398 398 - -
I 1.1 Welcome and introductic py i etaraphyllumy Assembl, LU s | 995% an B 2 92.4% 52.4%
I 1.2 From genome to DNA bz 3 Murianhullim hataranilim i 100 ne 280 280 R FrE af Jw
I8 1.4 DNA barcoding wet lab 165 Biodiversity
I slide0d ContigView  Dotplot  TextView About Genelous Prime
B slide16, 18,13 - Activate License
8 1.6 Assembly of Sanger seq € T & RC. & Transh = " edict v 2 8 @
B slide06 4 A — -
M slide0s Add 5" Extension “ Lol A%
M slide10 Add att8 Sites to PCR Product Genaral @
I Day2 “ Add Primers to Sequence
= Day3 Colors: |MEGT - Base Call Quality v (]
Add/Remove Databases
I Day4 . ™
W primers & agents Graphs Options
: Reference Features Align DNA then build tree >
Deleted Items . =
& Shared Datobases = Align DNA via Muscle, Clustal Omega, and Geneious — o @
- ptions
@ Operations = Align/Assemble Highlighting %
: 5 %0 a
g SRS RE Consensus i = alignment Complement -
= Nest 2 options &
S UniProt Coverage Analyze CRISPR Editing Results Translation o
Analyze Silent Mutations Restriction Sites Options
% Annealed Oligo Cloning i
e FEV M. heter... " Y i
Annotate att Sites Shiovs Names
Annotate by BLAST Show Des
o FDM, heter.,  mamum 1 Annotate from Database Show sequence numbers

== Apply Variants to Reference Sequence

La barra de herramientas se puede personalizar haciendo clic derecho en ella (Ctrl+clic
en Windows/Linux, comando + clic en Mac OS X). Esto mostrara un menu emergente
con las siguientes opciones:

Mostrar Etiquetas: Activa o desactiva las etiquetas de texto.

Iconos Grandes: Cambia entre iconos grandes y pequefos.

Personalizar: Muestra todas las funciones que se pueden agregar a la barra de
herramientas.

Seleccionar/deseleccionar botones mostrard/ocultard los botones en la barra de
herramientas.

5. ElPanel de Ayuda
El Panel de Ayuda esta desactivado por defecto y se puede abrir haciendo clic en el
icono de Ayuda en la barra de herramientas y seleccionando Ayuda Rapida. El Panel de
Ayuda tiene una pestana de Ayuda y una pestaiia de Tutorial.
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