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En el presente articulo se va a mostrar un
programa, que sirve para realizar una serie de
analisis a partir de secuencias provirales de
retrovirus.

Este software esta basado en otro de mis
programas
(https://github.com/roberto117343/rstrdrtrvs/blo
b/master/main.java) que realiza un rastreo del
ADN del provirus, en busca de secuencias
aminoacidicas y las de nucleotidos que dan a las
anteriores [1].

El cédigo fuente del programa, que se presenta
en este articulo, se encuentra escrito en Java
bajo la licencia de software libre GNU GPL [2],
en la siguiente direccion:

https://github.com/roberto117343/Anresis/blob/
master/main.java

Podemos dividir el funcionamiento del
programa en dos fases, donde en la primera se
rastrea el ADN proviral buscando posibles
proteinas que este contiene. El programa
también arroja las cadenas de nucledtidos que
dan lugar a dichas cadenas proteicas. La
busqueda no es perfecta, por lo que al acabar
esta fase debemos hacer una seleccion para
descartar secuencias incompletas, las que no son
de nuestra utilidad y otros posibles artefactos.
En la figura 1. se presenta una pequeila muestra
de la tasa de acierto de esta fase.

La segunda fase corresponde a el analisis de las
secuencias deseadas. Dicho andlisis arroja la
longitud de la secuencia de nucledtidos, la
longitud de la secuencia de aminodcidos, el
inicio y el final de la secuencia de nucledtidos
(dentro de la cadena del provirus), el marco de
lectura, la proporcion de nucledtidos y
aminodcidos (que contiene tanto una secuencia
como la otra) y la masa molecular de la
secuencia proteica (en este calculo no se

consideran los aminoacidos andmalos).
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Figura 1. Muestra de la efectividad del software
a la hora de encontrar secuencias proteicas y las
nucleotidicas correspondientes.

Pasemos como usar el
programa.

ahora a exponer

Lo primero que se nos indica es que
introduzcamos la cadena de ADN del provirus.
Esta debe ir sin espacios, ni saltos de linea, etc.

Introduce La Secuencia De ADN Del Provirus:

Figura 2. Peticion de la entrada del ADN del
provirus desde el software.
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Una vez introducida, el programa, la rastrea en
busca de proteinas que esta posee y las
secuencias de nucleotidos que dan a estas,
expresadas en forma de ARN (con la tasa de
acierto antes mencionada). A cada par de
secuencias se le asigna un identificador (en el
programa se encuentra como #ID) que
corresponde al lugar del nucleétido que inicia la
secuencia. En este punto es donde tenemos que
hacer la seleccion de las secuencias validas.

#ID = 5888
Secuencia = MDPVDPNLEPWNHPGSQPTTPCNKCYCKWC

#ID = 6384
Secuencia = MLKHMIQKYIMSGRHMPWYPOQTPTHIIYTH

#ID = 8787

Secuencia = MEGKWSKSSIVEWPQVRERMROQTPPAAEGY
LKEKGGLDRLIYSRKRQEILDLWNYNTQGY F PDWONYTPGPC
LTHRAQE LHPEFYKNC

Introduce Identificador Para Analizar

Figura 3. Peticion de la entrada del

identificador.

A continuaciéon, el programa, nos pide que
introduzcamos el identificador de la secuencia a
analizar. Una vez hecho esto se nos muestra en
pantalla el andlisis realizado.

Lengitudes:

Lengitud De La Secuencia Problema (Nucledtidos): 1497
Longitud De La Secuencia Problema (Amincdcidos): 498
Inicie ¥ Final De La Secuencia Problema (Nucledtidos):
Marco De La Secuencia Problema: 3

Proporcidn De Nucledtidos Para La Secuencia Problema:

36.47294589178357 ¥
19.@83887615230461 %
25.850180200400802 X
19.438877755511822 %

Proporcidn De Adenina :
Proporcidn De Uracilo :
Proporcidn De Guanina :
Proporcidn De Citosina :

Proporcidn De Nucledtides Andmalos : 8.8 %

Proporcidn De Aminocdcidos Para La Secuencia Problema :

S = 5.622489959839357 ¥ R = 5.622489959839357 ¥ L = 7.i
P = 6.6265060824006385 ¥ T = 5.228883534136546 ¥ V = 4.1
D = 3.6144578313253813 ¥ C = 2.8888321285148563 % ( =

K = 7.831325301204819 ¥ F = 2.618441767068273 ¥ ¥ = 1.t

Proporcidn De Amincdcides Andmalos: @.8 ¥
Masa Molecular ~ 55.286156642000016 kDa

;Desea Analizar Otra Secuencia? S/N

Figura 4. Ejemplo de la salida del analisis del
programa.

En el siguiente paso podemos analizar otra
secuencia de la cadena proviral introducida o
no. Si seleccionamos el no, podemos elegir
analizar otro retrovirus.

¢Desea Analizar Otra Secuencia? 5/N

¢Desea Analizar Otra Secuencia Prowviral? S/N

Figura 5. Opciones
analisis.

para realizar nuevos

Los genomas provirales, usados para hacer las
pruebas, han sido obtenidos de las bases de
datos del NCBI

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/).

Se recomienda usar este programa desde el
software Eclipse [3]. Esta recomendacion es
para evitar ciertas limitaciones que puedan
existir en relacion a la entrada de las cadenas de
texto, entre otros posibles contratiempos. Por
otra parte esta sugerencia viene dada ya que este
programa ha sido testeado desde dicho software.

Hay que indicar que este programa estd en
version beta, por lo que de encontrar algun
problema reportadlo y sera solucionado lo antes
posible. También no se dude en contactar si se
tiene algin tipo de pregunta o problema a la
hora de usarlo.

A modo de conclusioén decir que este software
es una herramienta que se puede utilizar para
analizar retrovirus, con la finalidad de realizar
trabajos de investigacion, entre  otras
posibilidades. También remarcar que aunque el
programa ha sido solamente probado en
retrovirus, podria se utilizado para analizar
secuencias bioldgicas de diferente procedencia.
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