
Alineamientos y Herramientas 
web



Alineamientos de secuencias

    - Forma de representar y comparar dos o más secuencias 
o cadenas de ADN, ARN, o estructuras primarias proteicas 
para resaltar sus zonas de similitud, que podrían indicar 
relaciones funcionales o evolutivas entre los genes o proteínas 
consultados. 

    - Se trata de la herramienta más básica y potente de la 
bioinformática.



Alineamientos de secuencias
El alineamiento busca mostrar los residuos derivados de un 
ancestro común, y los representa gráficamente unos 
superpuestos a otros.

Seq Ancestral: MKQPGGLMDK    

- Var_Seq1: MRQPGLMDK 
   - Var_Seq2: MKQPGGLMDK

Alineamiento...
  MRQPG_LMDK
   MKQPGGLMDK



Alineamiento de 2 secuencias



Alineamientos de secuencias
-Locales y Globales-

Globales: Intentan alinear cada residuo de cada secuencia. 
Más útiles cuando las secuencias problema iniciales son 
similares y aproximadamente del mismo tamaño. 

Locales: Intentan alinear regiones concretas,  de las que 
conocemos su similitud de antemano. (Dominios, centros 
activos...) 



Puntuación de los alineamientos
- (matrices de sustitucion) -

- Reemplazo de residuos "similares" ocurre más a menudo:
 - Ser --> Thr, Leu --> Ile

- Similares...¿pero en qué?:
    Hidrofobicidad
    Tamaño 
    Carga 
    Propiedades 3D
    Código genético
    ...

- Se computa siguiendo las indicaciones de las matrices de 
sustitución



Alineamientos múltiples de secuencias

    - Un alineamiento múltiple es un alineamiento de más de 
dos secuencias, siguiendo los mismos principios que el 
alineamiento para dos secuencias. 

    - Los alineamientos multiples, son esenciales para la 
reconstrucción filogenética. 

            Se asume que todas las secuencias provienen de un 
ancestro común, y trataremos de buscar las relaciones entre 
ellas.



Alineamientos múltiples de secuencias



Herramientas para 
alineamientos



ClustalW (ClustalX)
- Alineamiento progresivo: Alineando primero secuencias más similares, 
para ir añadiendo sucesivamente al alineamiento secuencias o grupos menos 
relacionados
- Diferentes matrices de puntuación para diferentes 
alineamientos.
- Penalizaciones por gap (huecos en los alins. ); varían entre 
secuencias y de manera especifica según la posición



ClustalW (ClustalX)
El alineamiento progresivo es rápido y simple, pero tiene un 
problema... :
        -Cualquier error de alineamiento que ocurra en los 
primeros alineamientos, no se podrá corregir posteriormente.

    -SOLUCIONES-

T-Coffee: Realiza distintos alineamientos apareados (entre 2 
secuencias usando distintos algoritmos, global/local), detecta 
los residuos más consistentes, y usa esta información para 
el alineamiento final.
    - MUY LENTO
    - MUY BUENA CALIDAD

--> Alternativas: Alineamientos iterativos: Muscle, MAFFT



-"Más rápido y preciso que CLUSTALW..."

- Construye pares de perfiles que se extraen del alineamiento, 
se realinean, y se guarda el resultado sólo cuando ha mejorado.

MAFFT

- Se basa en el mismo mecanismo de MUSCLE
- Similar en rapidez y precisíon a MUSCLE



M-Coffee

-Combina varios alineadores.

- Después usa T-Coffee para combinar estos alineamientos, 
en lugar de elegir un unico método de alineamiento.

- Puntuación para los alineamientos en función del color  



M-Coffee



Paquete de herramientas para 
análisis de evolución molecular, 

filogenética y filogenómica.



Phylemon

- Antes de Phylemon:
        Uso de un número elevado de programas para inferencia 
filogenética (PHYLIP, PAUP, MEGA, PhyML, PAML & 
MrBayes)

- Phylemon: 
        Servidor web con todas las herramientas integradas para 
el análisis de DNA y proteinas, desde un punto de vista 
filogenético y evolutivo.



Phylemon: Objetivos
Propone a los usuarios no-expertos un servidor web que evite 
problemas de:
    - Manipulación de datos 
    - Conversion de formatos
    - Buscar las diferentes herramientas y coordinarlas
    - Crear un flujo de información en varios pasospara procesar 
los datos                          




