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RESUMEN 
 
 

TÍTULO 
EVALUACIÓN DEL PROGRAMA COMPUTACIONAL GeInExORF-v1 PARA LA 
DETERMINACIÓN DE LA POSICIÓN, FASE DE INTRONES Y TRADUCCIÓN DE 

EXONES OBTENIDOS DE BASES DE DATOS PÚBLICAS. 
 
 
AUTOR 

CASTRO LÓPEZ, Nubia Esther 
 
 
PALABRAS CLAVES 
Gen, mRNA, ORF, Intrón, Exón, Traducción, Alineamiento. 
 
 
DESCRIPCIÓN 
La bioinformática es crucial en el estudio del ensamble de genomas, al aumentar la 
eficiencia en la identificación de las regiones que componen a los genomas virales, 
procariontes y eucariontes. Sin embargo, los programas computacionales actuales, 
diseñados para eucariotas, no consideran la fase del intrón y la traducción de los 
exones. El método bioinformático de tercera generación GeInExORF-v1 permite la 
identificación de intrones y exones presentes en una secuencia de ácidos nucleicos. 
Además, a diferencia de otros, genera el posible marco abierto de lectura de la 
secuencia de los exones, delimita los intrones y determina su fase. No obstante, 
dicha herramienta informática no ha sido evaluada por expertos en ciencias 
naturales. Por lo tanto, se hizo fundamental validar su funcionamiento en genes con 
diferentes cantidades de intrones, obtenidos de bases de datos públicas como el 
GenBank. Para ello, se alineó cada Gen, con su respectivo mRNA y ORF, después 
por medio de GeInExORF-v1 se obtuvieron; los posibles intrones, su fase, los 
exones con los productos proteicos que codifican y el proceso fisiológico en que 
pueden participar y se demostró su importancia biológica. Por lo anterior, 
GeInExORF-v1 facilitará la identificación de nuevas regiones genómicas de forma 
rápida y eficaz. 
 
 
 
 
 
 
 

                                                           
 Trabajo de grado. 
 Facultad de Ciencias. Escuela de Biología. Director: Francisco José Martínez Pérez, Ph.D. 
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ABSTRACT 
 
 
 

TITTLE 
EVALUATION GEINEXORF-V1 COMPUTER PROGRAM FOR DETERMINING 
THE POSITION OF INTRONS AND TRANSLATION PHASE OF EXONS 

OBTAINED FROM PUBLIC DATABASES. 
 
 
AUTHOR 

CASTRO LÓPEZ, Nubia Esther 
 
 
KEYWORDS 
Gen, RNAm, ORF, Intron, Exon, Translation, Alignment. 
 
 
DESCRIPTION 
Bioinformatics is a crucial element in the study of genomes assembly, in order to 
increase efficiency to calculate the identity of nucleotide regions in genomes from 
virus, prokaryotic and eukaryotic organisms. However, current computer software 
tools designed to eukaryotic genes do not consider the intron phase and exons 
translation. The third generation Bioinformatics software GeInExORF-v1 allows 
identification of exons and introns in a nucleic acids sequence. Furthermore, unlike 
others, generates a putative open reading frame from exons sequences, delimits 
introns, and determines their phase. However, experts in natural sciences have not 
evaluated this software. Consequently, it became essential validate their operation 
in genes with different amounts of introns obtained from public databases such as 
GenBank. Therefore, each gene was aligned with their corresponding mRNA and 
ORF, then GeInExORF-v1 was applied to obtain; the putative introns, its phase, the 
exons with the encoding protein products, and the physiological process in which 
they could participate, and was demonstrated their biological importance. For all 
above GeInExORF-v1 facilitates the identification of new genomic regions quickly 
and effectively. 
 
 
 
 

                                                           
 Degree work. 
 Science Faculty. Departament of Biology. Director: Francisco José Martínez Pérez, Ph.D. 
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INTRODUCCIÓN 
 

En la actualidad hay un ritmo cada vez mayor de datos bioinformáticos puestos a 

disposición, en cuanto a variación genética, transcriptomas, exomas y proteomas. 

Del mismo modo, una creciente variedad de programas bioinformáticos disponibles 

a partir de muchas fuentes diversas, que han sido diseñados con la finalidad de 

identificar un gran número de patrones de secuencias, que tienen una potencial 

importancia biológica dentro de regiones inter-génicas, genes, transcriptos y 

proteínas (Teber et.al., 2006). Ejemplo de ello; el programa FEX de la plataforma 

Softberry que determina los extremos 5' y 3' de los posibles exones (Softberry, 

2015), las herramientas computacionales para establecer intrones y exones 

disponible en la página WEB Gene Afinity (Gene Infinity, 2015 

http://www.geneinfinity.org/sp/sp_coding.html#splicing), la traducción del exón ha 

sido establecida únicamente por el programa Djinn Lite (Teber et.al., 2006) además, 

existen otros programas computacionales reportados en la literatura (Goodswen et 

al., 2012; Jian et al., 2014 y Li et al., 2012).  

 

Sin embargo, los programas computacionales actuales disponibles en el mercado 

y/o públicos en páginas de internet no consideran la fase del intrón. Para darle una 

solución a esta problemática el Laboratorio de Genómica de Celomados de la 

Escuela de Biología de la Universidad Industrial de Santander, ha desarrollado un 

programa computacional, GeInExORF-v1, que identifica cada intrón con su fase, la 

correspondiente traducción de cada exón, y la cantidad, posición, tamaño de estos 

por medio del análisis del alineamiento de las tres secuencias necesarias para 

codificar una proteína a saber; el Gen, el mRNA y el Marco abierto de lectura (ORF, 

por sus siglas en Ingles), permitiendo evaluar todas las variantes que codifican para 

una proteína, siendo esta una de las novedades más importantes ya que se estima 

que el 75% de eventos de empalme alternativo cambian la secuencia de codificación 

de las proteínas (Zavolan et al., 2003) que a menudo puede producir isoformas de 

las proteínas con diferentes composiciones, motivos y dominio (Loraine y Helt, 

2002) lo que hace, imprescindible el desarrollo de herramientas bioinformáticas que  

http://www.geneinfinity.org/sp/sp_coding.html#splicing
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permitan modelar las variantes de transcripción. Por lo tanto dentro de este proyecto 

de grado, se evaluará el funcionamiento y las limitaciones del GeInExORF.v1 y 

sobre todo la relevancia biológica de los resultados, dado que se acumulan 

secuencias a gran velocidad,  se requiere que los biólogos puedan asimilar la 

información de fuentes diversas relacionada con la secuenciación (Teber et al., 

2006). 

 

Es importante, resaltar que este proyecto de grado modalidad pasantía, está 

incluido dentro del proyecto “Estudio de la factibilidad del uso preferencial de 

codones para establecer la concentración optima de desoxinucleótidos (dNTPs), por 

medio de la secuenciación de genomas con tecnología de tercera generación”, el 

cual fue aprobado por COLCIENCIAS mediante la convocatoria 700 Convocatoria 

a proyectos regionales de investigación aplicada para el desarrollo de pruebas de 

concepto relacionadas con nuevas tecnologías biológicas, biomédicas o asociadas 

al uso sustentable de energía – 2014, código de contrato FP44842-382-2015-. 
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COMPETENCIAS 
 

 

1 - Generó razonamiento lógico así como la habilidad para el manejo y análisis de 

los resultados de programas computacionales relacionados a la genómica. 

 2 - Dominó el lenguaje molecular y bioinformático.  

3 – Estableció la capacidad de trabajo en equipo.  

4 - Desarrolló soluciones alternativas en cuanto a datos de secuenciación genómica 

e identificación de organización y estructura de genes eucariontes.  

5 - Elaboró un informe que permite la comunicación escrita de resultados 

bioinformáticos.  

6 - Adquirió actitud ética y espíritu de investigación para poder desempeñarse en el 

campo laboral de la Bioinformática aplicada al Genómica. 
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1. OBJETIVOS 

 

1.1 - OBJETIVO GENERAL  

 

- Validar el programa computacional GeInExORF-v1 creado por el Laboratorio de 

Genómica de Celomados para la determinación de la posición, fase de intrones y 

traducción de exones obtenidos de genes reportados en bases de datos públicas. 

 

1.2 - OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 

- Elaborar una base de datos de genes de organismos eucariontes obtenida a partir 

de una base de datos pública.  

 

- Determinar los posibles marcos de lecturas abiertos con genes con una cantidad 

menor o mayor a cinco intrones independientemente de la especie. 

 

- Conocer la eficiencia y limitaciones del programa para encontrar intrones y exones 

cuyos marcos de lectura correspondan a las proteínas biológicas que codifican. 
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2. MATERIALES Y MÉTODOS 

 

2.1 - ELABORACIÓN Y DEPURACIÓN DE LA BASE DE DATOS. 

 

Se realizó una búsqueda de genes que codificaran para proteínas, seleccionados a 

partir de proyectos de genomas de la Base de datos pública del National Center 

Biotechnology Information de Estados Unidos de América, NCBI (Tatusova et al., 

1999). 

 

Para esto, se identificó la proteína y se determinaron los codones que la codifican, 

lo que corresponde al ORF, el cual debía contener el primer codón ATG que codifica 

para la primera metionina y los codones de terminación UAG, UGA y UGG para 

genes Eucariontes (Martínez et al., 2011).  

 

Seguido, se procedió a realizar la búsqueda del mRNA y el ORF en la base de datos, 

al colocar el nombre de una proteína o de un gen. No se incluyeron mRNA 

mitocondrial ni cloroplastídico ya que el código genético es diferente al citoplásmico 

y GeInExOFF-v1 no fue diseñado para proteínas de organelos. 

 

Identificada las secuencias, se generó un formato Fasta para cada Gen, con su 

respectivo mRNA y ORF. Los cuales se alinearon entre sí por medio del programa 

computacional Clustal W (Larkin et al., 2007) con los parámetros del modelo 

evolutivo de genes neuroendocrinos denominado “Pérdida de DNA” (Martínez et al., 

2011). 

 

Posteriormente, se analizó el resultado, observando en el alineamiento que las tres 

secuencias presentaran regiones homologas y no homologas, las cuales 

correspondían respectivamente a exones o intrones. 
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Por último, se realizó una revisión bibliográfica para determinar, que la proteína 

había sido reportada en la base de datos, si se secuenció por métodos 

experimentales o por algoritmos bioinformáticos (Martínez et al., 2007, 2011).   

 

La base de datos se conformó con genes, que presentaron una cantidad mayor y/o 

menor de 5 intrones. 

 

2.2 – VALIDACIÓN Y FUNCIONAMIENTO DEL PROGRAMA COMPUTACIONAL 

GEINEXORF-V1. 

 

Puesto que el objetivo de la pasantía es el análisis de los resultados arrojados por 

el software GeInExORF-v1, mas no el diseño, análisis bioinformático y 

biomatemático de los algoritmos que lo generaron, a continuación se indican los 

elementos y métodos requeridos para la obtención de los resultados a analizar.  

 

Figura 1. Ventana única del software GeInExORF-v1. 

 

 

Una vez se activa el programa se observa en la pantalla una ventana única, la cual 

permitió, el ingreso de la información a analizar. Ella muestra 2 pestañas, “Open” 

que permitió traer el archivo Fasta que contiene las tres secuencias del Gen, mRNA 

y el ORF, previamente alineadas, de la carpeta del escritorio del computador o de 

una memoria USB. Mientras que la pestaña Translate lo ejecuta. 
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Las 4 subventanas, corresponden a comandos que el usuario no manipula y una de 

ellas presenta movimiento cuando el programa está corriendo (Fig.1). 

 

Concluido el proceso, GeInExORF-v1 tiene dos opciones, por medio de ventanas, 

para indicar si las secuencias son o no aptas para ser analizadas. Una de ellas es 

una ventana de dialogo, que indica que el archivo es correcto y generó resultados 

(Fig. 2), mientras la otra explica la razón por la que no arrojó los resultados y da una 

serie de instrucciones para revisar las secuencias (Fig. 3).  

 

Los resultados se encuentran disponibles en la direccion de salida que se indica en 

la subventana Final File (Fig.1) y por supuesto el formato Fasta debe cumplir con 

las características impuestas por el diseñador, para que el GeInExORF-v1 lo lea 

correctamente. 

 

Figura 2. Ventana de dialogo de GeInExORF-v1 cuando el programa arroja resultados. 
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Figura 3. Ventana de dialogo de GeInExORF-v1 cuando el programa no arroja resultados. 
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3. RESULTADOS 

 

3.1 – BASE DE DATOS DE GENES, mRNA y ORF FUNCIONALES PARA LA 

VALIDACIÓN DEL GeInExORF-v1. 

 

Para la construcción de la base de datos y sustentados en los criterios de selección, 

expuestos en la metodología, del gen para la validación del GeInExORF-v1, en 

especial la cantidad de intrones contenidos en el ORF, se eligió a la súperfamilia de 

receptores de dopamina y al gen proteína quinasa tipo II dependiente de 

calcio/calmodulina (CAMKA2D) correspondientes a las siguientes especies: 

 

El primero corresponde a los genes que codifican para la súper familia de los 

receptores de dopamina en Homo sapiens, se encontraron los 5 genes que la 

constituyen. DR1 y DR5 sin intrones y Dr2-Dr4 con más de 2 intrones. Además, las 

12 variantes de mRNA con sus respectivos ORF (Tabla 1).  

 

También, se incluyó a los dos genes que codifican para el receptor antes 

mencionado en Drosophila melanogaster del cual se encontraron las cinco variantes 

de mRNA para el DR1 y tres para el DR2; y la misma cantidad de ORF (Tabla 2).  

 

En tanto que, para el gen que codifica para la CAMK2D se seleccionó a Bos taurus, 

ya que este gen tiene más de dos intrones dentro de 307433 pares de bases (pb), 

es decir 4.35 veces más grande que el DR3 el gen más extenso de dopamina (Tabla 

3). 

 

Se encontró que los genes obtenidos son producto de procesos bioinformáticos, es 

decir inteligencia artificial, mientras que los mRNA y ORF son productos 

experimentales como ha sido reportado en el proyecto de secuenciación del 

genoma humano (Kidd et al. 2008). 
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Tabla 1. Número de acceso (gi) y la posición para el ORF y el NM  para el mRNA, dentro 

del cromosoma correspondiente, de los genes que codifican para el Receptor de dopamina 

en H. sapiens; correspondiente a las 12 variantes. 
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Tabla 2. Número de acceso (gi) y la posición para el ORF y el NM  para el mRNA, dentro 

del cromosoma correspondiente, de los genes que codifican para el Receptor de dopamina 

en D. melalnogaster; correspondiente a las 8 variantes. 

 

 

 

Tabla 3. Número de acceso (gi) y la posición para el ORF y el NM  para el mRNA, dentro 

del cromosoma correspondiente, de los genes que codifican para Calcium/calmodulin-

dependent protein kinase type II (CAMK2D) en B. taurus. 
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3.2 –RESULTADOS OBTENIDOS CON GeInExORF-v1 

 

Los resultados obtenidos de la validación de GeInExORF-v1, con la base de datos 

construida en el punto 3.1, se presentaran por secciones para que se tenga un mejor 

análisis y compresión de estos. 

 

3.2.1 - Posición, tamaño de exones e intrones y su fase. El programa arroja 

resultados con información que corresponde a los parámetros bioinformáticos de la 

posición y tamaño en pares de bases de lo que puede ser considerado un intrón y/o 

un exón.  

 

Para la súperfamilia de los receptores para la dopaminas el GeInExORF-v1 arrojó 

resultados para 10 de los 12 mRNA en H. sapiens y para 2 de los 8 mRNA en D. 

melanogaster. 

 

La figura 4 muestra de manera explícita la información que se obtiene con el 

GeInExORF-v1 sobre la posición, la longitud, y la fase de cada uno de los intrones 

y la cantidad de exones e intrones. Este ejemplo contiene los resultados que se 

obtuvieron para el gen DR3 Variante A con su respectivo mRNA y ORF, que codifica 

para dopamina H.sapiens, datos reportados en el GenBank (Tabla 1). 
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Figura 4. Resultados obtenidos con GeInExORF-v1 que muestra la cantidad de exones e 

intrones y la fase  en DR3 VA de H. sapiens. 

 

 

3.2.2 - Traducción de exones con GeInExORF-v1. GeInExORF-v1 utiliza el 

término "Traslation" para describir las posibles traducciones de las regiones de 

transcripción básica, tales como exones.  

 

El formato de cómo se muestran los resultados permite una visión general del 

tamaño físico del mapa de genes y sus transcripciones asociadas, en términos de 

los tamaños relativos de los intrones, exones, y la densidad de características a lo 

largo de estos mapas. Cada aminoácido es colocado en la parte superior del 

segundo nucleótido de cada condón y ambos se encuentran acorde a la 

nomenclatura propuesta por el Comité Internacional de la Unión de Bioquímica (NC-

IUB, 1986).  
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Es de llamar la atención que muchos de los nucleótidos tiene diferente color entre 

ellos, pero los desarrolladores del software no suministraron información del motivo 

de esta presentación. Pese a lo anterior, la visualización del exón con respecto al 

intrón hace sencillo discernir entre uno y el otro. Prueba de ello es la imagen 

fotográfica que muestra el alineamiento de las tres secuencias Gen, RNAm, ORF y 

la traducción conceptual a aminoácidos de los codones que componen al exón 1 del 

gen DR3  Variante A de H. sapiens. (Fig 5). 

 

Figura 5. Resultado obtenidos con GeInExORF-v1 que muestra el exón 1, los intrones 

contiguos y los aminoácidos correspondientes a cada codón en DR3 VA de H. sapiens. 
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3.3 – IDENTIFICACIÓN DE LOS LIMITES DEL FUNCIONAMIENTO DE 

GeInExORF-v1. 

 

Se determinaron diferentes elementos que generaron dos opciones que 

cuestionaron la veracidad de los datos obtenidos en los resultados. Siendo estas; la 

no ejecución del programa y la segunda; la generación de falsos positivos. A 

continuación, se detallan. 

 

3.3.1 - Extremo 5’ muy largo antes del codón de inicio de la traducción. Para 

este caso, no se obtuvo un resultado positivo debido a que desde un principio el 

primer exón que contiene el codón ATG que indica el sitio de inicio de la traducción, 

no fue identificado desde el alineamiento del gen. Razón de ello, se observaron 

alineamientos inespecíficos con respecto a otras partes del gen. Lo anterior fue 

debido al número de pares de bases del sitio de inicio  entre el primer exón y del 

segundo exón. Ejemplo de ello; se muestra en la Figura 6 donde se observa que el 

extremo 5´ es muy largo en el alineamiento del Gen, que codifica para el receptor 

de Dopamina, DR1 Variante C en el cromosoma 3R en D. melanogaster. 

 

Figura 6. Alineamiento del Gen, mRNA y ORF para DR1 Variante C en el cromosoma 3R 

en D. melanogaster que muestra un extremo muy largo antes del inicio de la traducción. 
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3.3.2- Polimorfismo, deleción en el gen, ausencia de parámetros en los 

algoritmos del GeInExORF-v1 para discriminar la cantidad en pares de bases 

que corresponden a exones e intrones con relevancia biológica y artificio 

bioinformático. Cuando se presentaba en el alineamiento un espacio de 2 o más 

nucleótidos, GeInExORF-v1 consideraba esta incoherencia biológica como un 

intrón y por lo tanto arrojaba resultados. El patrón anterior se presentó en 

alineamientos con polimorfismos y/o una o más deleciones entre las secuencias. 

Ejemplo de los tres casos se muestran en la figura 7 con los resultados obtenidos 

del análisis de las secuencias Gen, mRNA y ORF correspondientes al receptor de 

dopamina DR3 variante X1 del cromosoma 3 en H. sapiens. 

 

Así mismo, un aspecto sobresaliente fue que GeInExORF-v1 no podía ser utilizado 

si Clustal W 2.1 no generaba alineamientos por diferencias significativas entre la 

cantidad de nucleótidos del gen y las otras dos secuencias. Por ello, se generó un 

artificio bioinformático, al alterar el formato Fasta para lograr el alineamiento, 

mediante el intercambio de la secuencia original del gen por la del mRNA, la del 

mRNA por la del ORF, la cual fue constante, es decir el formato contenía dos 

secuencias idénticas del ORF. GeInExORF-v1 no tuvo la capacidad de discernir e 

identificar el error de la ausencia de una de las secuencias, es decir la del gen, y 

aun así arrojó resultados. Cabe aclarar que los nombres se mantuvieron para que 

el formato fuese leído por el programa. 

 

Todo lo anterior se observa en la figura 8 que muestra los resultados obtenidos de 

la alteración de las secuencias que codifican para CAMCK2 en B. taurus, cuyo gen 

tiene un tamaño 307433 pb en comparación con los 3010 pb del mRNA y 1467 pb 

del ORF. 
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Figura 7. Resultados arrojados por GeInExORF-v1 del análisis de las secuencias de DR3 

VX1 de H. sapiens. Los círculos rojos indican los falsos intrones, los azules los 

polimorfismos, y los blancos las deleciones. 

 

 

Figura 8. Resultados y fragmento del alineamiento obtenidos a partir de GeInExORF-v1, del 

mRNA y la duplicación del ORF que codifican para la CAMK2D en B. taurus. 
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3.4 – COMPARACIÓN Y VERIFICACIÓN DE LOS RESULTADOS POSITIVOS A 

PARTIR DE GeInExORF-v1 CON LOS OBTENIDOS EN SOFTWARES 

BIOINFORMÁTICOS PÚBLICOS Y POR EL MÉTODO MANUAL.  

 

Con el fin de comparar las formas en que se observan los resultados de 

GeInExORF-v1 versus programas en línea existentes, a saber GeneSplicer (Pertea 

et al,. 2001), SplicerPort (Dogan et al,. 2007), Splice Site Prediction by Neural 

Network (BDGP), GeneMark (Besemer y Borodovsky 2005), y Alternative Splice Site 

Predictor (ASSP) (Wang y Marín 2006) se replicó el análisis de la secuencias para 

el receptor de Dopamina DR3 VA de H. sapiens (Anexo 1). Se determinó que la 

forma y estilo no era útil y no tenía una importancia biológica, puesto que mostraba 

una cantidad ilógica de intrones y/o de la secuencias consensos que los define. 

Estos están basados en algoritmos intrínsecos de la página WEB. 

 

Finalmente, se hizo necesario corroborar la relevancia biológica de los datos 

obtenidos con GeInExORF-v1, de forma manual con la identificación de los codones 

y su respectivo aminoácido como se ejemplifica en la figura 10, para el gen 

mencionado en esta sección. En ella se muestra la concordancia entre el exón, su 

traducción, el intrón inmediato y el primer nucleótido del codón que determinara la 

fase con el siguiente exón. 
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Figura 9. Traducción manual y conceptual del exón 1 del gen DR3 variante A, que codifica 

para el receptor de dopamina en H. sapiens, basado en la traducción conceptual de codón por 

codón ofrecida por programa bioinformático “Translate”. 

 

. 
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4. DISCUSIÓN 

 

El GeInExORF-v1 fue diseñado para facilitar el análisis de la estructuras de intrones 

y exones en genes eucariontes, por lo que era indispensable validar su 

funcionamiento y sus resultados desde una visión biológica además de la 

bioinformática. Los programas de búsqueda comparativos de genes realizan la 

búsqueda basados únicamente en patrones que definen dónde un gen comienza y 

termina (International Human Genome Sequencing Consortium, 2004). 

GeInExORF-v1 funciona mediante la comparación de los segmentos de las 

secuencias que codifican para proteínas. Además, posee las características 

necesarias para la visualización de los resultados, tales como la facilidad de 

navegación, código de colores, y las representaciones a nivel macro y detallado del 

alineamiento de las tres secuencias (Teber et al,. 2006).  

 

La relevancia biológica de los resultados inicialmente se ve comprometida por la 

construcción de una base de datos con estructuras génicas canónicas para el 

formato Fasta. Durante este proceso se presentaron considerables desafíos, debido 

a la densa información que ofrece el GenBank y a que existen numerosas 

secuencias para el Gen, mRNA, ORF y proteína que poseen deleciones, 

inserciones, nucleótidos y/o aminoácidos no determinados y a errores e 

inexactitudes que puedan existir en las principales bases de datos de secuencias 

(Wesche et al,. 2004).Estas inconsistencias en las anotaciones surgen debido a los 

métodos en la identificación de los genes y en la generación de los ORF (Teber et 

al., 2006).  

 

No obstante, mediante el alineamiento de las tres secuencias necesarias para 

codificar una proteína, GeInExORF-v1, determina la posición y la fase de los 

intrones, como se observa en la figura 4, esto tiene una gran importancia ya que los 

algoritmos bioinformáticos actuales se centran únicamente en la predicción de las 

regiones codificantes más no en las regiones no traducidas (Ashurst  y Collins, 
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2003) es decir, que las herramientas bioinformáticas disponibles en línea 

únicamente se enfocan en la predicción del exón, de las proteínas y de la estructura 

secundaria (Rutherford et al., 200).  Además de esta novedad, permite analizar 

individualmente las secuencias específicas para cada variante (tabla 1) lo cual es 

trascendental ya que el procesamiento alternativo del ARN mensajero es un 

importante mecanismo de regulación de la expresión génica en mamíferos (Stamm 

et al., 2006) por ejemplo en humanos entre un 30% y un 50% de todos los genes 

produce múltiples variantes de la transcripción (Lander et al., 2001). 

 

La ventaja de estos métodos es que dan resultados automáticos y rápidos, sin 

embargo se paga un precio en términos de fiabilidad (Kleffe et al., 1997). Tal cual 

sucede con GeInExORF-v1, el cual no discrimina la cantidad de deleciones 

encontradas y si estas deleciones en el alineamiento son concordantes entre el 

mRNA y el ORF, siendo apenas dos nucleótidos los considera como un intron 

arrojando resultados sin relevancia biológica como se observa en la figura 7.  

 

Además, de que estos modelos bioinformático son específicos para modelos 

humanos o unos pocos organismos bien estudiados (Kleffe et al., 1997).  

Consecuentemente, la interpretación de las diferentes secuencias génicas, 

únicamente por este método computacional es insuficiente para generar resultados 

satisfactorios para toda la gama de las secuencias reportadas que codifican para 

proteínas. Por la tanto se hace necesario coordinar los resultados computacionales 

con el método manual para aprender de las inconsistencias generadas entre las 

estructuras de genes (Pennisi, 2003). Por lo tanto, sigue siendo necesaria la 

traducción conceptual y manual de cada codón con la ayuda de TRANSLATE, a 

pesar de parecer un método obsoleto por el tiempo que se necesita para llevarlo a 

cabo.  

 

. 
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5. CONCLUSIONES 

 

Los resultados obtenidos del programa computacional GeInExORF v-1 tuvieron una 

relevancia biológica mostrando la fase y la posición de los intrones y la traducción 

de los exones, concordantes con la teoría, comprobando así que es un programa 

óptimo para poner en funcionamiento y facilitar parte de la biología molecular. 

Además de que GeInExORF-v1 es sencillo de manejar y tiene una plataforma para 

cualquier Windows. 

 

Otra ventaja adicional del funcionamiento de GeInExORF-V1 es debido a que 

detecta de forma indirecta diferencias entre el gen y el mRNA cuando no 

corresponden a la fecha y/o sistema de secuenciación sea experimental o in silico. 

Lo que contribuye para la toma de decisiones en la clonación de un segmento 

genómico o de cDNA de forma experimental. 
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