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El Laboratorio de Biotecnologia y Bioinformética r@eica en colaboracion con la empresa

Amerigenics, Inc; ha desarrollado herramientas adgagionales capaces de realizar con una alta
precision la simulaciéim silico de un microarreglo conformado por 15,264 sondasuta longitud

de 13 nucledtidos encaminado a la identificaciorgel@omas bacterianos llamado “Sensor Universal
de la Huella Gendémica” o “Universal Fingerprinti@gip” (UFC-13).

El programa de Hibridacién Virtual 3.0 (VH) realileaprediccion de los posibles sitios de uniéneentr
un conjunto de sondas y una secuencia de DNA blda@mnte la hibridacion. En estos experimentos
in silico, los genomas bacterianos (blanco) a probar setaoleen una base de datos, después el
programa VH busca y rastrea los sitios del genomm@ebano, tomando en cuenta el grado de
complementariedad entre las secuencias (minimainamismatch de diferencia) y las sondas de los
sitios reconocidos, calculando la estabilidad tefimamica entre ellas. La prediccién es confiable
porque el programa detecta los sitios adecuados gaunion, también establece la estabilidad
termodinamica en el sitio de hibridacién entredada y el DNA blanco.

La informacién generada incluye los siguientes slatadica los sitios especificos del DNA blanco

donde ocurrié la hibridacion, el nimero y secuedeida sonda que hibrido, calcula el valor de daerg

libre de cada uno de los sitios donde existe uenuidl de hibridacién. Después el programa UFA
genera una imagen de los sitios del microarregladd se predice que ocurrira la hibridacion de las
sondas con el genoma o fragmento de DNA blanco l@g@&endémica) esta imagen generada se
transforma para predecir el cambio en el patronhifieidacion bajo diferentes condiciones de

incubacion.

Los patrones de hibridacion virtual de los genonagliferentes bacterias se pueden comparar para
calcular los valores de distancia, las diferengigemejanzas entre ellos. La tabla final de valdees
distancia se usa para producir el arbol taxonémimorelaciona los patrones de hibridacion virtaal ¢
cada una de los Huellas Genomicas bacterianas.

Se ha obtenido 191 huellas gendmicas bacterianassue® respectivas sefiales de hibridacion. Se
comprobd las diferencias y similitudes de la siridla in silico de la hibridacion virtual con la
taxonomia clasica, encontrandose asi diferenciatgenas cepas bacterianas altamente relacionadas.
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