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Resumen

La fiebre del dengue es una de las infecciones virales transmitidas por artrépodos mas importantes que se ha
convertido en un importante problema de salud publica en todo el mundo. A nivel mundial, 2.500 millones de
personas corren el riesgo de infeccion y ~ 5 millones de personas son hospitalizadas con fiebre hemorragica del
dengue (DHF) anualmente en el sudeste asiatico, el Pacifico y América.
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Abstract

Dengue fever is one of the most important arthropod-borne viral infections that has become a major public health
problem across the world. Globally, 2.5 billion people are at the risk of infection and ~5 million persons are
hospitalized with dengue haemorrhagic fever (DHF) annually in Southeast Asia, the Pacific and the America.
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1. Introduccion

La fiebre del dengue es uno de los artrdpodosmasimportantes. infeccionesviralestransmitidas que se
hanconvertidoen un publicoimportanteproblema de saludentodo el mundo. A nivelmundial, 2.5 mil millones las
personas corren el riesgo de infeccion y ~ 5 millones de personas son hospitalizados con dengue hemorragico (DHF)
anualmenteen el sudesteasiatico, el Pacifico y Américal. Las epidemias de dengue se hanexpandidoenvarias zonas
geogréficas. areasen los Gltimosafios. Los cuatroserotipos del dengue virus (DENV-1, DENV-2, DENV-3 y DENV-
4) se identificanen Asia, Africa y América[1]. Dengue EI virus pertenece al género Flavivirus dentro del Familia
Flaviviridae. Las particulas de virion son aproximadamente 500A de diametro y se componen de un positivo,
genoma de ARN monocatenario. El genoma de 10.8 kb de DENV se traduce en un Unicopolipéptido largo, es
decirescindido por proteasasdandocomoresultado la generacion de tresestructurasproteinas: capside (C), membrana
(M) y envoltura (E) glicoproteinas; y sieteproteinas no estructurales (NS1, NS2A, NS2B, NS3, NS4A, NS4B y
NS5). La céapside la proteinatiene una longitud de 120 aminoéacidos que intervieneenempaquetamiento del genoma
viral y formacién de la nucleocépside, mientras que prM (165 aa) y glicoproteina de la envoltura (495 aa)
actllancomoacompafiantes para plegar y ensamblar la proteina E antes de dividirseenpéptidopr y Proteina M (~ 75
aminoacidos)[2]. La proteina E contiene un sitio o sitios de unién al receptor celular para la unioninicial con la
proteina del receptor de la célulahuésped. Cada DENV compartealrededor del 65% del genoma, que es
aproximadamente el mismogrado de relaciéngenética que el Nilo occidental El virus comparte con el virus de la
encefalitisjaponesa. A pesar de Estasdiferencias, cadaserotipo causa casiidénticosindromesenhumanos y circulaen el
mismoecoldgiconicho[3].

2. Metodologia

Actualmente, hay algunas bases de datoscomo Flavitrack, y Dengue Info. Estas bases de datoscontienensecuencias
del genoma. junto con herramientas de andlisis de secuenciacomo pairwise y alineacién de secuenciamultiple. Por
otraparte, las bases de datospresentar solo la lista de secuencias que estandisponiblesen Centro Nacional de
Informacion Biotecnologica (NCBI) Endiferentecategoria[4]. Todos los enlaces estdnconectados a NCBI base de
datos. DENVDB es otra base de datosdesarrollada por la Universidad Nacional de Singapur que proporciona las
secuenciasproteicas de DENV enformato FASTA. Esoseriamasventajoso para el usuario, si la protedmica Los
detallesestandisponiblesademas de las secuenciasen la base de datos. Por lo tanto, DENVirDB se ha desarrollado
con el objetivo de proporcionarinformacion de secuencia junto con la anotacioncomputacionalen una plataforma
para facilitarcientificos para recuperar la valiosainformacion. Es el repositorio de secuencias de secuencias de
genomas y proteinas de> 90 aislamientosreportadosennuevepaises del sur de Asia[5].
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PHP / MySQL se utilizé para disefiar una interfaz web dindmica y construir una base de datosrelacional para
almacenarinformacion de secuenciascompletas del genoma del virus del dengue y secuencias de proteinas de
cadagenoma con anotaciones y resultados. La consistencia de datos y la no redundanciafueronmantenidomediante el
uso de técnicas de normalizacion. MySQL es capaz de motores de almacenamientopersonalizados, agrupacion de
compromiso, reunirmultiplestransacciones de multiplesconexionesjuntos para aumentar el ndmero de
confirmaciones por segundo. los la base de datosestd disponible gratuitamente para ver y copiar la disponible
datos[6]. La tabla del genomacontienecamposcomo Id, nombre, tipo, NUmero de acceso NCBI, nimero de
accesoDENVIrDB, pais, tamafio del genoma, referencia, posicionesinicial y final de cadaproteina, Id de proteina y
secuenciasenformato FASTA. La tabla de proteinas se compone de Id de proteina, pais, organismo, tipo, nimero de
acceso NCBI, proteinaDENVirDBnumero de acceso, longitud de secuencia, plteérico, composicion de aminoacidos
y también la estructurasecundariadetalles[7]. Protein Id actlacomo clave principal en la tabla de proteinasen Para
recuperarfacilmente los datos. En la tablacompleta del genoma, EI campo Id se mantienelnico y se establececomo
clave principal para evitar entradas de datosduplicadas y tambiénpermitirrecuperarregistros de
ambastablassimultaneamente[8]. La mesa fueorganizadoenfuncion de supais, tipo y proteinanombre para una
recuperacion sin esfuerzo de registros. La péagina de ayuda es también se da al usuario para que siga la pagina de
basqueda[9].

DENVirDBproporcionainformacioncompletasobregenoma y secuencias de proteinas del virus del dengue.
Estacreadoen dos categorias, como el genomacompleto base de datos para todos los serotipos y bases de datos de
proteinas para Todas las proteinasvirales[10]. La arquitectura de la base de datosestd dada. Los principalesrecursos
de esta base de datosfueronRecuperado de NCBI[11]. ElI genomacompleto Las secuencias del virus del dengue se
almacenanmanualmenteArchivodisefiado[12]. Las secuenciasproteicas de cadanucleétido la entrada se
anotdcomputacionalmente y se almacenéenformato de archivo especial[13].

3.Resultados

La informacion de cadasecuencia se dioen el formato de archivo que contienetressecciones. La primeraparte del
archivopresenta la informacion de secuenciacomonombre, nimero de acceso, tamafio del genoma y organismo.
DENVIrDB se designa con detalles de un nimero de dominio de accesolnico, detallesestructuralessecundarios
predichos, enlaces  aestructurastridimensionalesdepositadasenproteinas  banco  de  datos  (PDB),
secuenciasdisponiblesenformato FASTA y referencias. Contiene 980 proteinas de ambasestructuras y proteina no
estructural de cuatroserotipos de dengue virus ennuevepaises.

La base de datos se puedebuscar a través de la blsquedabasica. y busquedaavanzada. En la blsquedabasica del
genoma, nucledtido las secuencias se recuperanenfuncién de los paises, mientras que enbuUsquedabasica de
proteinas, la seleccién se basaenproteinasvirales y serotipos. La blUsquedaavanzada del genomapermiteusuario para
buscaren el pais y el serotipo. Similar, La busquedaavanzada de proteinasproporcionaresultadossobre la base de
Proteinasvirales, serotipos y paises. Ademds de esto, Se puede acceder a los datos a través de la
accesionDENVirDBnUmero. Tambiéntiene la opcién de recuperacién de secuencia para ver solo las
secuenciasenformato FASTA.

4.Conclusiones

La pagina de inicio de la base de datoscontienealgunasherramientas. para andlisis de secuenciacomoFindCodon,
complementarioprediccion de cadena, composicion de base y traduccidonherramienta. En la herramienta Find Codon,
la ventana principal consta de dos areas de texto para obtener la secuencia de nucle6tidos y el codon para lo cual se
debe realizar la buUsqueda. La secuencia de nucledtidostiene que ser dado en las areas de
textoencomplementarioHerramienta de prediccion de hebras y GC% de prediccion. Traduccionherramientaconvierte
las secuencias de nucleétidos dadas aARNmsecuencia y luego a la secuencia de proteinas.

DENViIrDB es una base de datosexclusiva para el virus del dengue para proporcionarsecuencias de genoma y
proteina, para facilitaraccesibilidad de grandesdatosen una categoriadefinida. Tambiénproporciona un recursoutil de
informaciénsobre el molecular y propiedadesestructurales de diferentesaislamientos de dengue virus en un solo clic.
La informaciéntambiénseriadtil para comprender el mecanismo de la patogénesis viral y la diversidadgenética de
diferentesserotipos con respecto a variosaislamientosgeograficos.  Serdactualizadoperiédicamente  con
secuenciasreciéndepositadas. los la base de datos se actualizard al incluirinformacionsobreinteraccion viral-huésped-
vector y motivosestructurales de proteinasviralesen el futuro.
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