
Propuesta TFG. Curso 2025/2026

GRADO: Grado en Biotecnología

CÓDIGO DEL TFG: 251-186-2025/2026

1. DATOS BÁSICOS DEL TFG:

Título: Desarrollo de una herramienta informática para el estudio y caracterización de epigenomas
basados en la metilación de sitios CpG

Descripción general (resumen y metodología):

El control epigenético del genoma es sin duda uno de los campos que con todo pronóstico van a
tener en un futuro próximo un impacto decisivo en campos tan dispares como envejecimiento,
cáncer, enfermedades neurodegenerativas y nutrición, entre otros. El estudio de la metilación
selectiva de sitios CpG del genoma y su significado fenotípico y hereditario es hoy, por ejemplo, un
campo de investigación de enorme dinamismo en el que la obtención y análisis de metilomas
completos de un individuo o el desarrollo de estrategias de edición epigenética son probablemente
dos de sus vanguardias de investigación más evidentes y prometedoras en biomedicina y salud.
El TFG que aquí se propone tiene como principal objetivo el desarrollo de un prototipo de aplicación
informática apto para el estudio y caracterización de metilomas a través de una interfaz visual e
interactiva que permita obtener perfiles estadísticos de regiones específicas, realizar estudios
comparativos y obtener mapas de distancias y homología o, eventualmente, confeccionar el
“barcoding” epigenético de un individuo a través del análisis de su metiloma.
Para ello se empleará un entorno de programación basado en un compilador de tipo C++ o Free
Pascal/Lazarus y, en la medida en que sea necesario, un entorno de scripting tipo Python que
permita modificar la funcionalidad de este ecosistema.
Durante el desarrollo del proyecto, se implementará una versión funcional de la aplicación que se
validará con datos de metilomas recogidos en The Cancer Genome Atlas Program (TCGA) del
National Cancer Institute, en el MethBank del China National Center for Bioinformation y otras
bases de datos internacionales similares.

Tipología: Estudio de casos, teóricos o prácticos, relacionados con la temática del Grado.

Objetivos planteados:

El TFG que aquí se propone tiene como principal objetivo el desarrollo de un prototipo de aplicación
informática apto para el estudio y caracterización de metilomas a través de una interfaz visual e
interactiva que permita:

1. Gestionar y visualizar bases de datos de metilación derivadas de TCGA, MethBank y otras
fuentes similares.

2. Obtener perfiles estadísticos de metilación en regiones genómicas específicas y realizar
comparaciones entre diferentes muestras.

3. Generar mapas de distancias y homología epigenética, así como confeccionar el “barcoding”
epigenético de un individuo.

Plan de trabajo
1.      Revisión de formatos y fuentes

o    Identificación y descarga de datos de metilación (TCGA, MethBank).
o   Especificación de requerimientos para la lectura y tratamiento de ficheros estándar

(BED, CSV, etc.).
2.      Procesamiento de metilación e integración de análisis

o    Desarrollo en C++ u Object Pascal para cargar datos de CpG y calcular porcentajes
de metilación.



o    Integración con Python para análisis estadísticos (por ejemplo, clustering de
regiones hipermetiladas).

o   Cálculo de distancias epigenéticas entre muestras mediante métricas definidas.
3.      Interfaz gráfica y visualización

o   Diseño de paneles interactivos para selección de muestras, regiones y parámetros
de filtrado.

o   Visualización dinámica de perfiles de metilación, construcción de dendrogramas,
generación de gráficos comparativos y mapas de distancia epigenética.
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:

Para la realización de este proyecto es altamente recomendable que el alumno o alumna curse o
haya cursado la asignatura de Ingeniería de Proteínas y/o disponer de conocimientos básicos en
programación.
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