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RESUMEN

Motivacion: El término “homologia” hace referencia al origen evolutivo comudn entre dos proteinas que han divergido,
presentando caracteristicas comunes a nivel de secuencia y estructura (Fitch, 1970). Generalmente, la busqueda de
proteinas homdlogas a una proteina de interés se realiza de forma manual, mediante el uso del algoritmo PSI-BLAST, ya sea
en un ordenador propio o en un portal web como el del NCBI (http://blast.ncbi.nim.nih.gov/Blast.cgi). La blsqueda de
homologos de forma manual es tediosa y requiere de mucho tiempo y conocimientos basicos de bioinformatica. Una
alternativa para la bisqueda de homaélogos es el uso de algoritmos de acceso abierto disponibles en la web. Adicionalmente,
existen muchas bases de datos que recogen conjuntos de proteinas homologas previamente formados. El problema principal,
tanto de los algoritmos como de las bases de datos es su dificultad de uso, ya que por lo general ninguno de estos recursos
esta destinado ni preparado para investigadores de laboratorio.

Resultados: Se ha desarrollado una herramienta escrita en lenguaje de programacion Perl para la busqueda automatizada
de proteinas homologas a una secuencia inicial de interés. El funcionamiento del algoritmo se ha probado con distintos
conjuntos de secuencias, a partir de cuyos resultados se han optimizado los parametros que rigen su funcionamiento. El
algoritmo desarrollado es eficiente (sensible, especifico y rapido), exhaustivo a la hora de buscar secuencias homdlogas y
admite el uso de bases de datos del propio usuario. La modificacién de los parametros por defecto permite que el usuario
pueda primar un mejor dato de sensibilidad en detrimento del valor de especificidad, o viceversa.

Adicionalmente, se ha disefiado una aplicacion web de libre acceso para cualquier usuario (http://www.bioinfocabd.upo.es/cgi-
bin/orthoFinder/ortholog2.cgi) para el uso del algoritmo. Sélo es necesario subir un archivo con la secuencia de interés para
iniciar la ejecucion basica del programa, usando los parametros 6ptimos por defecto. La simplicidad de la interfaz facilita la
ejecucion del algoritmo por parte del usuario. Los resultados de una busqueda estan disponibles generalmente en menos de
dos minutos, y quedan alli almacenados durante una semana para posibles consultas recurrentes. La facilidad de uso del
programa por medio de la aplicacion web, asi como el método de presentacién de los resultados, permiten generar una
interfaz de uso del programa por y para distintos tipos de usuarios.
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