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Que es??
• Una manera organizada de ver transcriptomas.

 Cada entrada es un grupo o una colección 
de secuencias transcriptas que parecen venir 
del mismo locus de transcripción  (genes o 
pseudogenes expresados).

 Todos con información de similares 
proteínas, genes de expresión, cDNA y 
localización genomica. 



   

EST o Expresed Sequence Tags, son secuencias simples 
de pequeños trozos de cDNA, que son generados a partir 
de la secuenciación de uno o de los dos extremos del gen 
expresado. Su tamaño suele ser corto, de entre 200 y 500 
nucleótidos y pueden ser secuencias codificantes o no 
codificantes. 



   

 Una secuencia tag expresada o EST es una pequeña 
porción de un gen entero que puede ser usada para 
ayudar a identificar genes desconocidos y para mapear 
sus posiciones dentro de un genoma. 



   

Caracteristicas:

 Además de secuencias de genes bien caracterizadas 
cientos de miles de secuencias tag (EST) expresadas 
han sido incluidas.

 La colección puede ser usada por la comunidad como 
fuente para descubrir genes, mapeo de genes y análisis 
de expresión a gran escala.



   

No esta hecha para producir secuencias 
consenso. 

Por otra parte los grupos contienen EST que 
aunque tiene secuencias 5´ 3´ de un mismo 
cDNA la secuencia no siempre se sobrelapa.



   

 Actualmente las secuencias de humanos, ratas, ratones, 
vacas, cebras, anfibios, mosca de la fruta y mosquitos 
han sido procesadas.

 Plantas como trigo, arroz, cebada y maíz, estas 
especies tiene una gran cantidad de datos disponibles 
de EST y representan una variedad de especies.

 En el futuro otros organismos pueden se adicionados en 
el  futuro.   
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 Actualización: entre una semana y menos de un mes.

 Las secuencias pueden ser retiradas:

• Por que se han encontrado contaminantes
• Por que dos grupos se relacionan y se pierde la 

identidad de uno de  los dos grupos
• Un grupo puede ser dividido en diferentes grupos por 

no encontrar relación.


