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Esquema

% Vision general de GenBank y el NCBI
% Envio de datos de secuencias a GenBank
% Vision general de las bases de datos de cepas concretas

» Envio de datos a la base de datos del complejo de especies Klebsiella
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GenBank

+* Base de datos de secuencias que contiene secuencias de ADN (y anotaciones) de acceso publico

enviadas por la comunidad cientifica de todo el mundo (https://www.nchi.nlm.nih.gov/genbank/).

** Colaboracidn internacional de bases de datos de secuencias nucleotidicas:

- Banco de datos de ADN de Japdn (DDBJ),
- Archivo Europeo de Nucledtidos (ENA) y

- GenBank del NCBI

+» Estas tres organizaciones intercambian datos a diario.



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
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Como buscar y extraer datos de GenBank

@& ncbi.nim.nih.gov/nuccore/MT813514

& NCBI Resources ¥} How To (¥

«* A través del sitio web Entrez Nucleotide del NCBI

Nucleotide Nucledtidos v |

Advanced

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

o La COVID-19 entraia una situaciéon novedosa que cambia de un momento a otro.

Informacién sobre salud publica (CDC) | Informacién sobre investigacion (NIH) | Datos del SARS-CoV-2 (NCBI) | Informacién sobre prevencién y tratamiento (HHS)

consultas de entradas (en la barra de busqueda)

pueden ser, p. ej., los numeros de acceso o el

GenBank « Send to: +

nom bre del Orga nismo Cepa Ilbadan-UCH1 de Salmonella sp., gen 16S de ARN ribosémico, secuencia parcial

GenBank: MT813514.1
FASTA  Graphics

Go to: (v

LOCUS MT813514 150 bp ADN Lineal BCT 03-AUG-2020

DEFINICION Salmonella sp. strain Ibadan-UCH1 16S ribosomal RNA gene, partial
sequence.

ACCESO MT813514

VERSION MT813514.1

PALABRAS CLAVE -

FUENTE Salmonella sp.

ORGANISMO Salmonella sp.
Bacterias; Proteobacterias; Gammaproteobacterias; Enterobacterales; Enterobacteriaceae;
Salmonella.



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/
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Como buscar y extraer datos de GenBank

/7

*¢ Buscar secuencias de GenBank idénticas a las
nuestras utilizando los distintos instrumentos de

BLAST (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)

Standard Nucleotide BLAST

m blastp blastx tblastn tblastx
Los programas BLASTN buscan en bases de datos de nucledtidos utilizando una Ita de ledtidos. More...
Introducir la secuencia de consulta
Introducir nimero(s) de acceso o secuencia(s) FASTA @ Borrar Subrango de consulta (&)
Desde[ |
| Hasta

o cargar el archivo No hay ningtinarchivo seleccionado. 9
Titulo del trabajo | l

Introduzca un titulo descriptivo para su bisquedaBLAST (@)
D Alinear dos o més secuencias 5 @
Selecci junto de busqued:
Base de datos @ Bases de datos estandar (nr, etc): () Bases de datos rRNA/ITS () Bases de datos genémicos y de transcritos (") Betacoronavirus

[ Coleccion de nucledtidos (nr/nt) v |@
Organismo
Opcional |Introduzca el nombre del organismo o se propondrd a partir del identificador |D Excluir

Introduzca el nombre comdn, binominal o tax id del organismo Solo se mostraran los 20 taxones principales o
Excluir D Modelos (XM/XP)’ D Secuencias de muestras no cultivadas/ambientales
Opcional
Limitarja D Secuencias del material tipo
Opcional
Consulta de Entrez | | YoullifiCrear una base de datos personalizada
Opcional Introdusca una consuta de Entrez para acoar labisaveda ()
Seleccién de programas
Optimizar para @ Secuencias muy similares (megablast)

() Secuencias mas disimiles (megablast discontinuo)

() Secuencias algo similares (blasn)

Elija un algoritmo BLAST (7]

BLAST ‘ Busqueda en la base de datos de la coleccion de nucleétidos (nr/nt) utilizando Megablast (Optimizar para secuencias altamente similares)

Show results in a new window

+ Parametros del algori


https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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Envios a GenBank: inscribirse

Iniciar sesion en el NCBI

)

% Es aconsejable inscribirse para tener una cuenta
Identificarse con

del NCBI antes de iniciar el proceso de envio 8§ Google [ Login ¥ Commons

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/account/?back url

Ver mas opciones de registro de terceros

=https%3A%2F%2Fwww.ncbi.nlm.nih.gov%2F)

)

Acceder directamente al NCBI

Nombre de usuario del NCBI | 8%

Contrasena

Mantener la conexion

Iniciar sesion

;. Ha olvidado su nombre de usuario o contrasena del NCBI?

Registrese para obtener una cuenta del NCBI



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/account/?back_url=https%3A%2F%2Fwww.ncbi.nlm.nih.gov%2F
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/account/?back_url=https%3A%2F%2Fwww.ncbi.nlm.nih.gov%2F
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EnViOS d GenBank: tiPOS de enViOS Enviar nuevas secuencias a GenBank

cQueé tipo de datos de secuencia tiene?

() SARS-CoV-2 @
() ARN ribosémico (ARNr) o ARNr-ITS
(O COX1 metazoico (animal multicelular)

«* Banklt https://www.ncbi.nlm.nih.gcov/WebSub/ nos © Virusde a gripe

O Norovirus

(O Virus del dengue

d i rige a |a ba S e d e d atos d e e nv I'OS a d e C u a d a (O Genomas eucariéticosy procarioticos (secuenciacién del genoma completo o completos)

(O Ensamblado transcriptémico aleatorio (TSA)

O Lecturas de secuencias no ensambladas (SRA)

@® Datos de secuencias no enumerados anteriormente (a través de Banklt): ARNm, ADN
gendémico, organulos, ARNnc, plasmidos, otros virus, bacteriéfagos, construcciones
sintéticas
Requisitos para los envios:

* Datos de secuencias en formato FASTA o de alineamiento

« Nombre del organismo u organismos en los que se aislaron los datos de
la secuencia y cualquier otro dato descriptivo

» Caracteristicas de la secuencia (ejemplos: CDS, gen, ARNt, con
intervalos de nucledtidos y nombres de productos)

% Portal de envios https://submit.ncbi.nim.nih.gov/

Portal de envio

Enviar al mayor repositorio publico de informacién biolégica y cientifica del mundo

Escriba unas palabras sobre los datos de la secuencia que va a enviar y seleccione una opcion para obtener mas
informacion. También puede consultar la informacién de envio que aparece a continuacion.

éQué desea enviar?
Escriba unas palabras sobre los datos de la secuencia.

Sugerir herramienta



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/WebSub/
https://submit.ncbi.nlm.nih.gov/
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Envios a GenBank: Requisitos para los envios

/

** El envio debe incluir informacion sobre el organismo de origen y la anotacidon proporcionada por el remitente. (P.
ej., identidad del organismo, fuente de recogida, localizacion geografica, fecha de recogida, tipo de

secuenciador, etc.)

/

** No deben enviarse:

- Secuencias no contiguas

- Secuencias de cebadores

- Secuencias de proteinas sin envio de nucledtidos subyacentes

- Secuencias que contienen una mezcla de secuencias gendmicas y de ARNm
- Secuencias sin equivalente fisico (secuencias de consenso)

- Secuencias con una longitud inferior a 200 nucledétidos
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[ v 4
Ejemplo: Envio al SRA
Gestionar datos > Bioproyecto: PRINA604723
Acceso al bioproyecto PRJNA60723 Analisis metagenémico de las comunidades bacterianas del aguay el suelo de los fulaniy otros grupos de Nigeria

Biomuestras

[ 7 KN

Estado + Publicado en

Fecha de publicacion 2020-05-20

Creado 2020-02-04 15:43

Actualizado 2021-03-16 16:13

Titulo Andlisis metagendémico de las comunidades bacterianas del agua y el suelo de los fulaniy otros grupos de
Nigeria

Descripcion Este estudio pretendia analizar la comunidad bacteriana en las muestras ambientales obtenidas
de una poblacién némada fulaniy una poblacién urbanizada estudiadas recientemente.

Pertinencia Ambiental
Subvenciones ID Titulo Entidad
1CM-2016-03232 La mi.crobiota intestinal de los Agencia Austriaca de Cooperacion Internacional para la Educacion, la
fulani Cienciay la Investigacion

& Editar

Publicaciones Andlisis metagendmico de las comunidades bacterianas del agua y el suelo de los fulaniy otros grupos de Nigeria

Afolayan, A. O., Ayeni, F. A., Journal of Infection in Developing Countries. 30 de diciembre de 2020; 12(14)

# Editar
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Ejemplo: Envio al SRA

SRA (7) Biomuestra (7)

#" Editar | Seleccione los datos que desee modificar utilizando las casillas de verificacion siguientes

O 0 o o0 o0 0 go

Identificacion de

Nombre de la

Acceso % Titulo la biblioteca Archivos muestra Estado Fechas de
v v publicacion ¥

SRR11015236 Metagenomics_of_soil_sample_1_from_Jarawa_community No_disponible SJol_S117_L001_R1_001.fastq.gz SJol + Publicado en 2020-05-20
SJol_S117_L001_R2_001.fastq.gz

SRR11015235 Metagenomics_of_soil_sample_2_from_Jarawa_community No_disponible1 SJo2_S118_L001_R1_001.fastq.gz SJo2 + Publicado en 2020-05-20
SJ02_S118_L001_R2_001.fastq.gz

SRR11015234 Metagenomics_of_soil_sample_1_from_Fulani_community No_disponible2 SJel_S115_L001_R1_001.fastq.gz SJlel + Publicado en 2020-05-20
SJel_S115_L001_R2_001.fastq.gz

SRR11015233 Metagenomics_of_soil_sample_2_from_Fulani_community No_disponible3 SJe2_S116_L001_R1_001.fastq.gz SJe2 + Publicado en 2020-05-20
SJe2_S116_L001_R2_001.fastq.gz

SRR11015232 Metagenomics_of_water_sample_1_from_Fulani_community No_disponible4 FJW1_S120_L001_R1_001.fastq.gz FJW1 + Publicado en 2020-05-20
FJW1_S120_L001_R2_001.fastq.gz

SRR11015231 Metagenomics_of_water_sample_2_from_Fulani_community No_disponible5 FJW2_S121_L001_R1_001.fastq.gz FJW2 v Publicado en 2020-05-20
FJW2_S121_L001_R2_001.fastq.gz

SRR11015230 Metagenomics_of_water_sample_1_from_Jarawa_community No_disponible6 JW_S122_L001_R1_001.fastq.gz JW + Publicado en 2020-05-20

JW_S122_1001_R2_001.fastq.gz
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Envios a GenBank: Tras la aprobacion, équé sigue?

6 Envios

Envio % Titulo% Estado ® Actualizado®

16de
Gestionar datos noviembre

SUB8485181 Bacterias lacticas de Kunu, 8 de noviembre de 2020 + Bioproyecto: Tramitado
PRJNAG77960 : Bacterias lacticas de Kunu, 8 de noviembre de 2020
v Biomuestra: Tramitada (objetos)

Descargar archivo de atributos con accesos de biomuestra
® SRA: Suprimida

SUB6921263 Analisis metagendmico de las comunidades bacterianas del aguay el suelo de los fulaniy otros grupos  Biomuestra: Tramitada Gestionar datos | 20 de mayo
de Nigeria, 4 de febrero de 2020 PRINAB04723 : Analisi

metagenémico de las comunidades bacterianas del agua
y el suelo de los fulaniy otros grupos de Nigeria, 4 de febrero de 2020

Prefijos de etiquetas de locus-
e Ninguno (SAMN13979619)
& Ninguno (SAMN13979620)
locustagprefix.txt
+ Biomuestra: Tramitada

Cargado correctamente

(7 objetos)

Descargar archivo de atributos con accesos de biomuestra

+ SRA: Tramitado
(7 objetos)

Descargar el archivo de metadatos con los accesos al SRA
Very gestionar mis datos de envios al SRA

SUB7324554 Determinacion de las caracteristicas de aislados de bacterias l4cticas de la leche maternay de las v Bioproyecto: Tramitado 29 de abril
heces de neonatos como posibles probiéticos, 24 de abril de 2020 PRINA628165 : Determinacion de las caracteristicas de aislados de bacterias lacticas de la

leche materna y de las heces de neonatos como posibles probidticos, 24 de abril de 2020

+ Biomuestra: Tramitada

Cargado correctamente

(85 objetos)

Descargar archivo de atributos con accesos de biomuestra
+ SRA:Tramitado

(85 objetos)

Descargar el archivo de metadatos con los accesos al SRA

Very gestionar mis datos de envios al SRA
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Bases de datos de cepas concretas

s PubMLST (https://pubmlst.org/ ):

Base de datos de libre acceso que Mas populares

contiene informacién genotipicay
Haemophilus influenzae Género Neisseria

Campylobacter jejuni/coli

fenotipica de mas de 100

microbios

Staphylococcus aureus Streptococcus agalactiae Streptococcus pneumoniae



https://pubmlst.org/

Bases de datos de cepas concretas

\/
0’0

Enterobase

(https://enterobase.warwick.ac.uk/ )

Bases de datos disponibles

Salmonella

Cepas:289925

Ensamblados
= Preexistentes:4932
s Desecuenciacién de nueva generaci6n:284993

= Encurso:5047

Esquemas
= Achtman 7 Gene MLST:289737
= cgMLST V2 + HierCC V1:284658

Inicio de la base de datos )

i
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Escherichia/Shigella
Cepas:166108

Ensamblados
* Preexistentes:4932
« De secuenciacion de nueva generacion:156583
* Encurso:2429

Esquemas
« Achtman 7 Gene MLST:166025
« cgMLST V1 + HierCC V1:156664
« rMLST:156461
«  wgMLST:156225

Inicio de la base de datos o

Streptococcus

Cepas:72798

Ensamblados
« Desecuenciacién de nueva generacio
* Encurso:122

Esquemas
« cgMLSTv1:72781

lInicio de la base de datos (5]

Clostridioides
Cepas:21326
Ensamblados

= De secuenciacion de nueva generacion:21326

= Encurso:412

Esquemas
* cgMLST V1 + HierCC V1:21314
« Griffiths 7 Gene:21325
rMLST:21325
= wgMLST:21312

Inicio de la base de datos D]

Vibrio
Cepas:11648
Ensamblados

* Desecuenciacion de nueva generacion: 11648

* Encurso:83

Esquemas
* rMLST:11648
« Vibrio cgMLST + HierCC:11646

Inicio de la base de datos o

Helicobacter

Cepas:5130
Ensamblados
= Preexistentes:1869
» Desecuenciacién de nueva generacion:3261

= Encurso:103

Esquemas
. rMLST:3257

Inicio de la base de datos ©

Yersinia

Cepas:4627
Ensamblados

* Preexistentes:861
= Desecuenciacion de nueva generacion:3766

* Encurso:3

Esquemas
= Achtman 7 Gene:4405
cgMLST V1 + HierCC V1:3784
McNally 7 Gene:3985
rMLST:3767
3766

Inicio de la base de datos o

Moraxela

Cepas:2567

Ensamblados
= Preexistentes:416
« Desecuenciacién de nueva generacio

* Encurso:24

Esquemas
« Achtman 7 Gene:2568
« rMLST:2151

Inicio de la base de datos D]



https://enterobase.warwick.ac.uk/

Bases de datos de cepas concretas

** BIGSdb-Pasteur (https://bigsdb.pasteur.fr/):

Alberga varias bases de datos basadas en la
tipificacion multilocus de secuencias (MLST),
la tipificacidn basada en el genoma completo
y esquemas suplementarios (en particular,
genes de resistencia a los antimicrobianos o

de virulencia).

Moddulo 2: Intercambio de datos

Klebsiella Listeria Escherichia coli Bordetella Acinetobacter
pneumoniae

monocytogenes baumannii

Staphylococcus
epidermidis

T

Corynebacterium Yersinia Leptospira
diphtheriae

Mycobacterium Staphylococcus Streptococcus
Kingella kingae abscessus lugdunensis thermophilus

}-'
LA
’

L |
\l -

Bifidobacterium

Pantoea Plesiomonas Propionibacterium
Lactobacillus casei aglomerans shigelloides freudenreichii



https://bigsdb.pasteur.fr/
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Base de datos del complejo de especies Klebsiella

/7

s https://bigsdb.pasteur.fr/klebsiella/klebsiella.htm| para datos gendmicos y definiciones genotipicas de aislados del

complejo de especies K. pneumoniae (también denominado K. pneumoniae en sentido amplio, es decir, que incluye K.

pneumoniae, K. quasipneumoniae, K. variicola y taxones relacionados) a partir de
v'  tipificacién multilocus de secuencias (MLST),
v" MLST de genoma central (cgMLST),
v" MLST ribosémico (rMLST),
v' tipificacidn capsular (secuenciacion wzc y wzi) y

v' MLST de complejos génicos de virulencia



https://bigsdb.pasteur.fr/klebsiella/klebsiella.html
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Base de datos del complejo de especies Klebsiella

¢ La base de datos del complejo de especies Klebsiella contiene en realidad dos bases de datos:

v' Base de datos de secuencias y perfiles

v'  Base de datos de aislados

&

*» Para enviar aislados (con nuevos tipos de secuencia para la depuracién y la asignacion de tipificaciones de
secuencias) o alelos o perfiles de MLST, primero hay que iniciar sesion en las bases de datos respectivas (los
gestores de Klebsiella proporcionan un nombre de usuario y una contrasefia temporales si se contacta con ellos

[klebsiellaMLST @pasteur.fr]).

** También se pueden buscar alelos o perfiles de interés en |la base de datos del complejo de especies Klebsiella y

descargarlos para su posterior analisis



mailto:klebsiellaMLST@pasteur.fr

Base de datos del complejo de especies Klebsiella

¢ Inicio de sesion en la base de datos de secuencias y perfiles

(https://bigsdb.pasteur.fr/cgi-

bin/bigsdb/bigsdb.pl?db=pubmilst klebsiella seqgdef&page=login)

ﬁ

q q

¢ Iniciar sesién Envio Gestionar envios Elegir tipo de

envio (alelos o perfiles de MLST).

i

Moddulo 2: Intercambio de datos

La base de datos de definicion de secuencias Klebsiella PasteurMLST
contiene datos de alelos y perfiles que representan toda la diversidad
de especies de Klebsiella que se conocen. Cada tipo de secuencias
nuevo que se deposite en esta base de datos debe tener su
correspondiente registro en la base de datos de aislados.

Iniciar sesion: Definiciones de
secuencias o locus de Klebsiella

Nombre de usuario: iokeke
Contrasefa: sessessccsscas

Iniciar sesién



https://bigsdb.pasteur.fr/cgi-bin/bigsdb/bigsdb.pl?db=pubmlst_klebsiella_seqdef&page=login
https://bigsdb.pasteur.fr/cgi-bin/bigsdb/bigsdb.pl?db=pubmlst_klebsiella_seqdef&page=login

i
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Base de datos del complejo de especies Klebsiella: Tipo de envio
(alelo/perfil de MLST) en la base de datos de secuencias y perfiles

Enviar nuevos alelos Enviar nuevos perfiles MLST
Debe hacerse un envio distinto para cada locus del que se tengan nuevos alelos, ya que la gestion de cada locus puede estar a cargo de distintas personas. Puede hacer un tnico envio para cualquier nimero de secuencias nuevas . . ., - . . . L,
de un solo locus. Las secuencias deben recortarse en los lugares de inicio o fin dellocus ionado. Pegue sus perfiles para la asignacion utilizando la plantilla que se facilita a continuacion.
Filtrar locus por esquema Seleccionar locus Datos de la secuencia Plantillas
i . All loci aac2p_la Tecnologia:! lllumina hd
[ ] AbST aac2p_lb Longitud de la lectura:!  300-499 v
— [ 43 MLST aac2p_lc Cobertura:! 50-99x v
aac2p_ld \
e | .| CbST aach le Ensambladp:. de novo v
| .| Aminoglycoside resistance genes aac3_la Programa de ensamblado:! SpAdes
[/ L Beta-lactamase genes aac3_lb [ La longitud de la secuencia excedela habitual () Pegue un texto delimitado por tabuladores (incluya una linea de encabezado de campo) Accién

[ L] cgMLST Kpl aac3_lc
- ['] ] cgMLST_ST258_ST512_ST1199 FAGTA @ seauEmsa ies Accién Enviar
[ . cps cluster genes
| . Efflux systems and regulators Enviar

-1 | Heavy metal resistance genes
. hvK2 multiplex PCR
| L otherResistanceGenes
~ 1 . Quinolone resistance genes
-1 L] scgMLST629_S
| .| scgMLST634 P
| . SmST
| | Species-specific markers
|| .| Urease-Nickel cluster
[ . Virulence genes
L wzi
=11 L] YbST
. Loci not in schemes




Moddulo 2: Intercambio de datos

Base de datos del complejo de especies Klebsiella

’:’ |n|C|O de SGSlén en Ia base de datOS de a|S|adOS Esta base de datos contiene datos de una coleccién de aislados que

representan la diversidad de especies de Klebsiella pneumoniae y otras
. . estrechamente relacionadas que se conocen. Para cada perfil alélico de
( httpS //b Ing b . pa Ste U r.fr/cg|‘ la base de datos de definicion de secuencias o perfiles existe al menos
un aislado correspondiente depositado aqui. Los aislados enviados a
esta base de datos son (en general) los que representan perfiles alélicos

b|n/b|gsdb/b|gsdbpl?db:pubmlst klebs|e||a |Solates) nuevosy, por consiguiente, debe tenerse en cuenta que la base de datos

no representa una muestra de poblaciéon no sesgada.

e —_— —_—
. ., , , ) o Iniciar sesion: Klebsiella PasteurMLST
¢ Iniciar sesién Envio Gestionar envios Elegir tipo de

Nombre de usuario iokeke
Contraseﬁa oooooooooooooo

envio

v’ aislados (sin archivos de ensamblado)
v' genomas (registros de aislados con archivos de ensamblado)

Iniciar sesion



https://bigsdb.pasteur.fr/cgi-bin/bigsdb/bigsdb.pl?db=pubmlst_klebsiella_isolates
https://bigsdb.pasteur.fr/cgi-bin/bigsdb/bigsdb.pl?db=pubmlst_klebsiella_isolates
https://bigsdb.pasteur.fr/cgi-bin/bigsdb/bigsdb.pl?db=pubmlst_klebsiella_isolates&page=submit&isolates=1
https://bigsdb.pasteur.fr/cgi-bin/bigsdb/bigsdb.pl?db=pubmlst_klebsiella_isolates&page=submit&genomes=1

i
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Base de datos del complejo de especies Klebsiella: Tipo de envio
(aislados/genomas) dentro de la base de datos de aislados

Enviar nuevos aislados

. o . , . o Enviar nuevos aislados con ensamblados de genomas
Pegue sus aislados para afiadirlos a la base de datos utilizando la plantilla que se facilita a continuacién.

Pegue sus aislados para afiadirlos a la base de datos utilizando la plantilla que se facilita a continuacion.

° Silodeses, MifeelEes s el (nem s el HeEmeiives) o syseies emimme ¢ ([, semeretles per oy e @) «  Silodesea, introduzca los alias (nombres alternativos) de sus aislados en forma de lista, separados por puntoy coma (;).

. Si lo desea, introduzca las referencias de sus aislados en forma de lista de identificadores de PubMed, separados por puntoy coma (;).

" . ) . . * Silodesea, introduzca las referencias de sus aislados en forma de lista de identificadores de PubMed, separados por puntoy coma (;).
. También puede cargar otros campos de alelos junto con los demés datos de aislados. Para ello, solo tiene que crear una nueva columna con el L . B . )
nombre del locus. * También puede cargar otros campos de alelos junto con los demas datos de aislados. Para ello, solo tiene que crear una nueva columna con el nombre del locus.
* Introduzca el nombre del archivo FASTA de céntigos del ensamblado en el campo assembly_filename y cargue este archivo como datos de apoyo. Los archivos FASTA
pueden estar sin comprimir (.fas, .fasta) o comprimidos con gzip/zip (.fas.gz, .fas.zip). La carga tiene un limite de 500 archivos.

* Introduzca el nombre del método de secuencia utilizado en el campo sequence_method (valores permitidos: 454, Illumina, hibrido Illumina + ONT, hibrido Illumina +

PacBio, lon Torrent, Oxford Nanopore, PacBio, Sanger, Solexa, SOLiD, otros)
Pegue un texto delimitado por tabuladores (incluya una linea de encabezado de campo) Accidén

Em

Pegue un texto delimitado por tabuladores (incluya una linea de encabezado de campo) Acci
. - - ccién

Enviar
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