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Información de todo el genoma

Genomas

• Bacteria: 1.6 Mb 
(1995)

• Eucarionte: 13 Mb 
(1997)

• Animal: 100 Mb 
(1998)

• Humano: 3 Gb 
(2001)



Método de secuenciación de
disparo a todo el genoma



Transcriptoma: bases de datos con
la expresión de todos los genes

Heatmap de un 
microarreglo de 
expresión



Proteoma: bases de datos con la
expresión de todas las proteínas



Otros datos integrativos

Para entender los 
genomas se necesita 
información de:

• Vías metabólicas
• Vías regulatorias
• Filogenia



Crecimiento exponencial de datos
asociados al desarrollo de TIC



Ejemplo del equipo empleado:
Un cluster típico

Cada nodo tiene cores
múltiples de CPU:

Cada chasis tiene 16 nodos:

Conectando una cantidad de nodos se obtiene un cluster:



Estudio genético: Alzheimer

¿Cuál es el riesgo de enfermar en caso 
de encontrar alguna mutación genética 
específica?

Información en
1 x 109 b
de secuencia de ADN



Análisis GWAS

Estudios de asociación amplia genómica
usando herramientas bioinformáticas



Análisis GWAS

Ilumina 450,000 sitios CpG
usando herramientas bioinformáticas



Análisis GWAS

Patrón de expresión de proteínas en regiones 
específicas
usando herramientas bioinformáticas



Secuenciar a una persona

Secuencia de ADN
Regulación 
epigenética

Expresión génica



¿Qué puede hacer la medicina?

Análisis de redes moleculares
usando herramientas bioinformáticas



La clave: la colaboración

Entre los tres navegadores de genoma principales:

• Ensembl, UCSC y NCBI
• Ensembl Genome Browser 

http://www.ensembl.org/
• NCBI Map Viewer 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/mapview/
• UCSC Genome Browser 

http://genome.ucsc.edu/

http://www.ensembl.org/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/mapview/
http://genome.ucsc.edu/


Navegadores de genoma

• Navegar genes en su contexto genómico
• Ver características dentro y alrededor de un gen 

específico
• Investigar la organización del genoma y explorar 

grandes regiones de cromosomas
• Buscar y obtener información a escala de gen y de 

genoma
• Comparar genomas



Alzheimer desde la genética

http://ghr.nlm.nih.gov/gene/APOE

El gen APOE, en el cromosoma 
19, consiste de:

• Cuatro exones
• Tres intrones
• 3597 pares de bases

Entre sus funciones, da 
instrucciones para producir la 
proteína apolipoproteína E.

http://ghr.nlm.nih.gov/gene/APOE


UCSC Genome browser

http://genome.ucsc.edu/

http://genome.ucsc.edu/
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