ANEXO 4
TUTORIAL PARA DESCARGAS DE SECUENCIAS DE ADN DEL GENBANK

1- Ingresar en la pagina del GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/?)

2- Copiar el numero de acceso para una secuencia determinada y colocarla en el
buscador y apretar el botén de buscar
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What is GenBank?
GenBank  is the NIH genetic sequence database, an annotated collection of all publicly available DNA sequences (i
Resear comprises
the DNA DataBank of Japan (DDBJ), the European Nucleotide Archive (ENA), and GenBank at NCBI. These thr izations exchange
data on a daily basis.

Submission Types

Update GenBank Records
A GenBank release occurs every two months and is available from the fip ste. The release notes for the current version of GenBank
provide detailed information about the release and natifications of upcoming changes to GenBank. Release notes for previous GenBark
releases are also available. GenBank growth statistics for both the traditional GenBank divisions and the WGS division are available from
each release. GenBank growth statistics for both the traditional GenBank divisions and the WGS division are available from each release.

An annotated sample GenBank record for a many of the features of the GenBank flat file
format.

Access to GenBank
There are several ways to search and retrieve data from GenBank.

« Search GenBank for sequence identlfiers and annotations with Entrez Nucleotide, which is divided into three divisions:
CoreNucleotide (the main collection), dbEST (Expressed Sequence Tags), and dbGSS (Genome Survey Sequences)

- Search and align GenBank sequences to a query sequence using BLAST (Basic Local Alignment Search Tool). BLAST searches
CoreNucleotide. dbEST, and dbGSS independently: see BLAST info for more information about the numerous BLAST databases

- Search, link, and using NCBI e-utilties
The ASN.1 and flatfle formats are avalable at NCBI's anonymous FTP server: fip:/ftp.ncbl nim aih govinchi-asn1 and

fto:/ftp ncbi nim nih gov/genbank

3- En la ventana vamos a ver toda la informacion que hay sobre dicha secuencia. Para
descargarla hacemos clic en el botén Send to. Aparecera una ventana desplegable en

la cual marcaremos la opcion File, Tipo de formato FASTA y luego presionamos en
Create File.
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4- Una vez descargadas las secuencias con las que deseamos trabajar generaremos
una planilla con formato FASTA en alguna aplicacion de texto editable como por ejemplo

Nottepad++. Una vez incorporadas todas las secuencias como se indica en la siguiente



imagen se debe guardar el archivo. Ir a pestana ARCHIVO>Guardar como, en Nombre
de archivo por ejemplo ALINEAMIENTO .fas, Tipo de archivo seleccionar all types (*.*) y
presionar guardar.
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