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Esquema 

Módulo 2: Intercambio de datos

 Visión general de GenBank y el NCBI

 Envío de datos de secuencias a GenBank

 Visión general de las bases de datos de cepas concretas

 Envío de datos a la base de datos del complejo de especies Klebsiella



GenBank
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 Base de datos de secuencias que contiene secuencias de ADN (y anotaciones) de acceso público 

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

 Colaboración internacional de bases de datos de secuencias nucleotídicas: 

- Banco de datos de ADN de Japón (DDBJ), 

- Archivo Europeo de Nucleótidos (ENA) y 

- GenBank del NCBI

 Estas tres organizaciones intercambian datos a diario.

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/


Cómo buscar y extraer datos de GenBank

Módulo 2: Intercambio de datos

 A través del sitio web Entrez Nucleotide del NCBI 

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

consultas de entradas (en la barra de búsqueda) 

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

nombre del organismo

Nucleótidos

La COVID-19 entraña una situación novedosa que cambia de un momento a otro.
Información sobre salud pública (CDC) |  Información sobre investigación (NIH) |  Datos del SARS-CoV-2 (NCBI) |   Información sobre prevención y tratamiento (HHS)

Cepa Ibadan-UCH1 de Salmonella sp., gen 16S  de ARN ribosómico, secuencia parcial

ADN Lineal
DEFINICIÓN

ACCESO
VERSIÓN
PALABRAS CLAVE
FUENTE Salmonella sp.

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

ORGANISMO

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/


Cómo buscar y extraer datos de GenBank
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 Buscar secuencias de GenBank idénticas a las 

nuestras utilizando los distintos instrumentos de 

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

Colección de nucleótidos (nr/nt)

Búsqueda en la base de datos de la colección de nucleótidos (nr/nt) utilizando Megablast (Optimizar para secuencias altamente similares) 

Parámetros del algoritmo

Introducir la secuencia de consulta

Introducir número(s) de acceso o secuencia(s) FASTA Borrar Subrango de consulta

Los programas BLASTN buscan en bases de datos de nucleótidos utilizando una consulta de nucleótidos. More…

Desde

Hasta
O cargar el archivo No hay ningún archivo seleccionado.

Título del trabajo

Introduzca un título descriptivo para su búsqueda BLAST

Alinear dos o más secuencias

Explorar..

Seleccione conjunto de búsqueda

Base de datos Bases de datos estándar (nr, etc): Bases de datos rRNA/ITS Bases de datos genómicos y de transcritos Betacoronavirus

Organismo
Opcional Introduzca el nombre del organismo o se propondrá a partir del identificador

Introduzca el nombre común, binominal o tax id del organismo Solo se mostrarán los 20 taxones principales

Excluir Añadir organismo

Modelos (XM/XP) Secuencias de muestras no cultivadas/ambientalesExcluir
Opcional
Limitar a
Opcional

Secuencias del material tipo

Consulta de Entrez
Opcional

Crear una base de datos personalizada
Introduzca una consulta de Entrez para acotar la búsqueda

Selección de programas

Optimizar para Secuencias muy similares (megablast)
Secuencias más disímiles (megablast discontinuo)
Secuencias algo similares (blasn)

Elija un algoritmo BLAST

Show results in a new window

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi


Envíos a GenBank: inscribirse

Módulo 2: Intercambio de datos

 Es aconsejable inscribirse para tener una cuenta 

del NCBI antes de iniciar el proceso de envío 

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

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

Iniciar sesión en el NCBI

Identificarse con

Ver más opciones de registro de terceros 

O

Nombre de usuario del NCBI

Acceder directamente al NCBI

Mantener la conexión

Iniciar sesión

¿Ha olvidado su nombre de usuario o contraseña del NCBI?
Regístrese para obtener una cuenta del NCBI

Contraseña

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


Envíos a GenBank: tipos de envíos
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 BankIt https://www.ncbi.nlm.nih.gov/WebSub/ nos 

dirige a la base de datos de envíos adecuada

 Portal de envíos https://submit.ncbi.nlm.nih.gov/

Enviar nuevas secuencias a GenBank
¿Qué tipo de datos de secuencia tiene?

SARS-CoV-2

ARN ribosómico (ARNr) o ARNr-ITS

COX1 metazoico (animal multicelular)

Virus de la gripe

Norovirus

Virus del dengue

Genomas eucarióticos y procarióticos (secuenciación del genoma completo o completos)

Ensamblado transcriptómico aleatorio (TSA)

Lecturas de secuencias no ensambladas (SRA)

Datos de secuencias no enumerados anteriormente (a través de BankIt): ARNm, ADN 
genómico, orgánulos, ARNnc, plásmidos, otros virus, bacteriófagos, construcciones 
sintéticas
Requisitos para los envíos:

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
Características de la secuencia (ejemplos: CDS, gen, ARNt, con 
intervalos de nucleótidos y nombres de productos)

Inicio

Portal de envío
Enviar al mayor repositorio público de información biológica y científica del mundo

Escriba unas palabras sobre los datos de la secuencia que va a enviar y seleccione una opción para obtener más 
información. También puede consultar la información de envío que aparece a continuación.

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

Indique el tipo de secuencia Sugerir herramienta

genoma

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/WebSub/
https://submit.ncbi.nlm.nih.gov/


Envíos a GenBank: Requisitos para los envíos
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 El envío debe incluir información sobre el organismo de origen y la anotación proporcionada por el remitente. (P. 

ej., identidad del organismo, fuente de recogida, localización geográfica, fecha de recogida, tipo de 

secuenciador, etc.)

 No deben enviarse: 

- Secuencias no contiguas

- Secuencias de cebadores

- Secuencias de proteínas sin envío de nucleótidos subyacentes

- Secuencias que contienen una mezcla de secuencias genómicas y de ARNm

- Secuencias sin equivalente físico (secuencias de consenso)

- Secuencias con una longitud inferior a 200 nucleótidos



Ejemplo: Envío al SRA
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Gestionar datos > Bioproyecto: PRJNA604723
Acceso al bioproyecto PRJNA60723 Análisis metagenómico de las comunidades bacterianas del agua y el suelo de los fulani y otros grupos de Nigeria

Biomuestras

SRA

Fecha de publicación

Publicado en

Actualizado

Título

Descripción Este estudio pretendía analizar la comunidad bacteriana en las muestras ambientales obtenidas 
de una población nómada fulani y una población urbanizada estudiadas recientemente.

Análisis metagenómico de las comunidades bacterianas del agua y el suelo de los fulani y otros grupos de 
Nigeria

Editar

Editar

Editar

Editar

Pertinencia

Subvenciones

Ambiental

Título
La microbiota intestinal de los 
fulani

Entidad

Agencia Austriaca de Cooperación Internacional para la Educación, la 
Ciencia y la Investigación

Publicaciones

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

Análisis metagenómico de las comunidades bacterianas del agua y el suelo de los fulani y otros grupos de Nigeria

Creado

Estado



Ejemplo: Envío al SRA
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Seleccione los datos que desee modificar utilizando las casillas de verificación siguientes

Biomuestra

Editar

Acceso Título
Identificación de 
la biblioteca Archivos

No_disponible

No_disponible1

No_disponible2

No_disponible3

No_disponible4

No_disponible5

No_disponible6

Nombre de la 
muestra Estado

Publicado en

Publicado en

Publicado en

Publicado en

Publicado en

Publicado en

Publicado en

Fechas de 
publicación

Buscar



Envíos a GenBank: Tras la aprobación, ¿qué sigue?
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Envíos

Envío Título

Bacterias lácticas de Kunu, 8 de noviembre de 2020

Análisis metagenómico de las comunidades bacterianas del agua y el suelo de los fulani y otros grupos 
de Nigeria, 4 de febrero de 2020

Determinación de las características de aislados de bacterias lácticas de la leche materna y de las 
heces de neonatos como posibles probióticos, 24 de abril de 2020

Estado

Bioproyecto:  Tramitado
Gestionar datos

Gestionar datos

Gestionar datos

Biomuestra: Tramitada

Descargar archivo de atributos con accesos de biomuestra
SRA: Suprimida

Prefijos de etiquetas de locus·
Ninguno

Ninguno

Cargado correctamente

Biomuestra: Tramitada

Biomuestra: Tramitada

(7 objetos)

(7 objetos)
SRA: Tramitado

Descargar el archivo de metadatos con los accesos al SRA

Descargar archivo de atributos con accesos de biomuestra

Bioproyecto:  Tramitado

Biomuestra:  Tramitada

Ver y gestionar mis datos de envíos al SRA

Descargar el archivo de metadatos con los accesos al SRA 
Ver y gestionar mis datos de envíos al SRA

(85 objetos)

(85 objetos)

SRA: Tramitado
Descargar archivo de atributos con accesos de biomuestra

PRJNA628165 : Determinación de las características de aislados de bacterias lácticas de la 
leche materna y de las heces de neonatos como posibles probióticos, 24 de abril de 2020

PRJNA604723 : Análisis metagenómico de las comunidades bacterianas del agua 
y el suelo de los fulani y otros grupos de Nigeria, 4 de febrero de 2020

Cargado correctamente

16 de 
noviembre

20 de mayo

29 de abril

Actualizado

PRJNA677960 : Bacterias lácticas de Kunu, 8 de noviembre de 2020
(objetos)



Bases de datos de cepas concretas

Módulo 2: Intercambio de datos

 PubMLST (https://pubmlst.org/ ): 

Base de datos de libre acceso que 

contiene información genotípica y 

fenotípica de más de 100 

microbios

Más populares

Campylobacter jejuni/coli Haemophilus influenzae

Staphylococcus aureus Streptococcus agalactiae

Género Neisseria

Streptococcus pneumoniae

https://pubmlst.org/


Bases de datos de cepas concretas
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 Enterobase 

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

Salmonella

Bases de datos disponibles

Cepas:289925

Ensamblados
Preexistentes:4932
De secuenciación de nueva generación:284993

En curso:5047

Esquemas

Escherichia/Shigella
Cepas:72798

Ensamblados
Preexistentes:4932

Esquemas
Esquemas

Cepas:166108

Ensamblados

Cepas:21326

Ensamblados

Esquemas

Cepas:5130

Ensamblados

Esquemas
Esquemas

Cepas:11648

Ensamblados

Inicio de la base de datos Inicio de la base de datos Inicio de la base de datos

Inicio de la base de datos Inicio de la base de datos Inicio de la base de datos

Cepas:4627

Ensamblados

Esquemas

Inicio de la base de datos

Cepas:2567

Ensamblados

Esquemas

Inicio de la base de datos

Preexistentes:4932
De secuenciación de nueva generación:156583

En curso:2429

De secuenciación de nueva generación:72798

En curso:122

De secuenciación de nueva generación:21326

En curso:412
De secuenciación de nueva generación:11648

En curso:83 De secuenciación de nueva generación:3261

En curso:103

Preexistentes:1869

De secuenciación de nueva generación:3766

En curso:3

Preexistentes:861
De secuenciación de nueva generación:2151

En curso:24

Preexistentes:416

Streptococcus

Clostridioides Vibrio Helicobacter

Yersinia Moraxela

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


Bases de datos de cepas concretas
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 BIGSdb-Pasteur (https://bigsdb.pasteur.fr/): 

Alberga varias bases de datos basadas en la 

tipificación multilocus de secuencias (MLST), 

la tipificación basada en el genoma completo 

y esquemas suplementarios (en particular, 

genes de resistencia a los antimicrobianos o 

de virulencia).

Klebsiella 
pneumoniae

Listeria 
monocytogenes Bordetella Acinetobacter 

baumannii
Escherichia coli

Corynebacterium 
diphtheriae

Yersinia Staphylococcus 
epidermidis ElizabethkingiaLeptospira

Kingella kingae
Mycobacterium 

abscessus
Streptococcus 
thermophilus BifidobacteriumStaphylococcus 

lugdunensis

Lactobacillus casei
Pantoea 

aglomerans
Propionibacterium 

freudenreichii
Plesiomonas 
shigelloides

https://bigsdb.pasteur.fr/


Base de datos del complejo de especies Klebsiella
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 https://bigsdb.pasteur.fr/klebsiella/klebsiella.html para datos genómicos y definiciones genotípicas 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

 tipificación multilocus de secuencias (MLST), 

 MLST de genoma central (cgMLST), 

 MLST ribosómico (rMLST), 

 tipificación capsular (secuenciación wzc y wzi) y 

 MLST de complejos génicos de virulencia

https://bigsdb.pasteur.fr/klebsiella/klebsiella.html


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

 Base de datos de secuencias y perfiles

 Base de datos de aislados

 Para enviar aislados (con nuevos tipos de secuencia para la depuración y la asignación de tipificaciones de 

secuencias) o alelos o perfiles de MLST, primero hay que iniciar sesión en las bases de datos respectivas (los 

gestores de Klebsiella proporcionan un nombre de usuario y una contraseña 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 análisis

mailto:klebsiellaMLST@pasteur.fr


Base de datos del complejo de especies Klebsiella
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 Inicio de sesión en la base de datos de secuencias y perfiles 

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

bin/bigsdb/bigsdb.pl?db=pubmlst_klebsiella_seqdef&page=login)

 Iniciar sesión          Envío          Gestionar envíos           Elegir tipo de 

envío (alelos o perfiles de MLST).

Iniciar sesión: Definiciones de 
secuencias o locus de Klebsiella

Nombre de usuario
Contraseña

Iniciar sesión

La base de datos de definición 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.

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


Base de datos del complejo de especies Klebsiella: Tipo de envío 
(alelo/perfil de MLST) en la base de datos de secuencias y perfiles
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Debe hacerse un envío distinto para cada locus del que se tengan nuevos alelos, ya que la gestión de cada locus puede estar a cargo de distintas personas. Puede hacer un único envío para cualquier número de secuencias nuevas 
de un solo locus. Las secuencias deben recortarse en los lugares de inicio o fin correctos del locus seleccionado.

Enviar nuevos alelos

Filtrar locus por esquema
Filtrar

Seleccionar locus Datos de la secuencia
Tecnología:!

Longitud de la lectura:!

Cobertura:!
Ensamblado:!

Programa de ensamblado:!
La longitud de la secuencia excede la habitual

FASTA o secuencia única Acción

Enviar

Enviar nuevos perfiles MLST 
Pegue sus perfiles para la asignación utilizando la plantilla que se facilita a continuación.

Plantillas

Pegue un texto delimitado por tabuladores (incluya una línea de encabezado de campo) Acción

Enviar



Base de datos del complejo de especies Klebsiella
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 Inicio de sesión en la base de datos de aislados 

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

bin/bigsdb/bigsdb.pl?db=pubmlst_klebsiella_isolates )

 Iniciar sesión          Envío          Gestionar envíos           Elegir tipo de 

envío
 aislados (sin archivos de ensamblado)
 genomas (registros de aislados con archivos de ensamblado)

Iniciar sesión: Klebsiella PasteurMLST

Nombre de usuario
Contraseña

Iniciar sesión

Esta base de datos contiene datos de una colección de aislados que 
representan la diversidad de especies de Klebsiella pneumoniae y otras 
estrechamente relacionadas que se conocen. Para cada perfil alélico de 
la base de datos de definición de secuencias o perfiles existe al menos 
un aislado correspondiente depositado aquí. Los aislados enviados a 
esta base de datos son (en general) los que representan perfiles alélicos 
nuevos y, por consiguiente, debe tenerse en cuenta que la base de datos 
no representa una muestra de población no sesgada.

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


Base de datos del complejo de especies Klebsiella: Tipo de envío 
(aislados/genomas) dentro de la base de datos de aislados
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Enviar nuevos aislados

Acción

Enviar

Acción

Enviar

Pegue un texto delimitado por tabuladores (incluya una línea de encabezado de campo)

Pegue un texto delimitado por tabuladores (incluya una línea de encabezado de campo)

Pegue sus aislados para añadirlos a la base de datos utilizando la plantilla que se facilita a continuación.

• Si lo desea, introduzca los alias (nombres alternativos) de sus aislados en forma de lista, separados por punto y coma (;).
• Si lo desea, introduzca las referencias de sus aislados en forma de lista de identificadores de PubMed, separados por punto y coma (;).
• También puede cargar otros campos de alelos junto con los demás datos de aislados. Para ello, solo tiene que crear una nueva columna con el 

nombre del locus.

Enviar nuevos aislados con ensamblados de genomas
Pegue sus aislados para añadirlos a la base de datos utilizando la plantilla que se facilita a continuación.

• Si lo desea, introduzca los alias (nombres alternativos) de sus aislados en forma de lista, separados por punto y coma (;).
• Si lo desea, introduzca las referencias de sus aislados en forma de lista de identificadores de PubMed, separados por punto y coma (;).
• También puede cargar otros campos de alelos junto con los demás datos de aislados. Para ello, solo tiene que crear una nueva columna con el nombre del locus.
• Introduzca el nombre del archivo FASTA de cóntigos 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 límite de 500 archivos.
• Introduzca el nombre del método de secuencia utilizado en el campo sequence_method (valores permitidos: 454, Illumina, híbrido Illumina + ONT, híbrido Illumina + 

PacBio, Ion Torrent, Oxford Nanopore, PacBio, Sanger, Solexa, SOLiD, otros)



¡Gracias!
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