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Introduccion: En Colombia, las infecciones respiratorias agudas (IRA) representan una de las prin-
cipales causas de mortalidad, siendo los virus uno de sus principales agentes causales. Los sintomas
producidos pueden ser similares entre diferentes virus, por lo que la implementacién de sistemas
de deteccién multiple es altamente deseada. Esta deteccién puede ser realizada mediante técnicas
costo-efectivas como la PCR multiple en tiempo real (qQPCR). No obstante, el disefio adecuado de
oligonucleétidos representa un desafio en este contexto, ya que son escasas las herramientas bioin-
formdticas que permitan diseflar estos elementos con un gran nimero de secuencias y dirigido a
la amplificacién de regiones conservadas. Por esta razén, se planted el disefio y desarrollo de una
herramienta bioinformatica para la obtencién de oligonucleétidos dirigidos a la deteccién multiple

de virus respiratorios mediante qPCR.

Métodos: Se obtuvieron entre 1080 y 5436 secuencias de los genes blanco de adenovirus humano,
virus sincitial respiratorio e Influenza A y B desde las bases de datos de NCBI, las cuales fueron al-
macenadas en un repositorio local. Posteriormente, se implementaron diferentes algoritmos para
la automatizacién de las etapas de alineamiento multiple, edicién de alineamientos, eliminacién
de secuencias idénticas, disefio de oligonucleétidos y evaluacién de la especificidad. Se evalué la
herramienta en cuanto a los pardmetros de disefio esperados y su eficiencia, comparandola con una
metodologia ejecutada usando diferentes herramientas que funcionan de manera independiente,

incluyendo los tiempos de ejecucién.

Resultados: Ambos enfoques permitieron obtener oligonucleétidos aptos para ensayos de qPCR;
ademas, la herramienta automatizada mostr6 un rendimiento superior, reduciendo el tiempo de

procesamiento en un 99.91 % respecto al método manual.

Conclusiones: La herramienta computacional desarrollada posee un alto potencial de mejora para

el disefio de oligonucledtidos para ensayos de qPCR aplicados a la deteccién de diferentes patégenos.
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