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1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: Desarrollo de una herramienta informatica para el estudio y caracterizacién de epigenomas
basados en la metilacién de sitios CpG

Descripcion general (resumen y metodologia):

El control epigenético del genoma es sin duda uno de los campos que con todo prondstico van a
tener en un futuro préximo un impacto decisivo en campos tan dispares como envejecimiento,
céncer, enfermedades neurodegenerativas y nutriciéon, entre otros. El estudio de la metilacién
selectiva de sitios CpG del genoma y su significado fenotipico y hereditario es hoy, por ejemplo, un
campo de investigacién de enorme dinamismo en el que la obtencién y anélisis de metilomas
completos de un individuo o el desarrollo de estrategias de edicién epigenética son probablemente
dos de sus vanguardias de investigacién mas evidentes y prometedoras en biomedicina y salud.

El TFG que aqui se propone tiene como principal objetivo el desarrollo de un prototipo de aplicacién
informatica apto para el estudio y caracterizacién de metilomas a través de una interfaz visual e
interactiva que permita obtener perfiles estadisticos de regiones especificas, realizar estudios
comparativos y obtener mapas de distancias y homologia o, eventualmente, confeccionar el
“barcoding” epigenético de un individuo a través del analisis de su metiloma.

Para ello se empleard un entorno de programacién 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 implementara una versién funcional de la aplicacién que se
validard 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.

Tipologia: Estudio de casos, tedricos o practicos, relacionados con la tematica del Grado.
Objetivos planteados:

El TFG que aqui se propone tiene como principal objetivo el desarrollo de un prototipo de aplicacién
informatica apto para el estudio y caracterizacién de metilomas a través de una interfaz visual e
interactiva que permita:

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

2. Obtener perfiles estadisticos de metilacién en regiones gendémicas especificas y realizar
comparaciones entre diferentes muestras.

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

Plan de trabajo
1. Revision de formatos y fuentes
o Identificacién y descarga de datos de metilacién (TCGA, MethBank).
o Especificacién de requerimientos para la lectura y tratamiento de ficheros estdndar
(BED, CSV, etc.).
2. Procesamiento de metilacion e integracion de analisis
o Desarrollo en C++ u Object Pascal para cargar datos de CpG y calcular porcentajes
de metilacién.




o Integracién con Python para andlisis estadisticos (por ejemplo, clustering de
regiones hipermetiladas).

o Célculo de distancias epigenéticas entre muestras mediante métricas definidas.

3. Interfaz grafica y visualizacion

o Disefio de paneles interactivos para seleccién de muestras, regiones y pardmetros
de filtrado.

o Visualizacién dindmica de perfiles de metilacién, construccién de dendrogramas,
generaciéon de graficos comparativos y mapas de distancia epigenética.
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:

Para la realizacién de este proyecto es altamente recomendable que el alumno o alumna curse o
haya cursado la asignatura de Ingenieria de Proteinas y/o disponer de conocimientos basicos en
programacion.

Plazas: 1

2. DATOS DEL TUTOR/A:

Nombre y apellidos: FERNANDO JESUS REYES ZURITA
Ambito de conocimiento/Departamento: BIOQUIMICA Y BIOLOGIA MOLECULAR |

Correo electrénico: ferjes@ugr.es

3. COTUTOR/A DE LA UGR (en su caso):

Nombre y apellidos: HILARIO RAMIREZ RODRIGO
Ambito de conocimiento/Departamento: BIOQUIMICA Y BIOLOGIA MOLECULAR |

Correo electrénico: hilario@ugr.es
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4. COTUTOR/A EXTERNO/A (en su caso):

Nombre y apellidos:

Correo electroénico:

Nombre de la empresa o institucion:
Direcciéon postal:

Puesto del tutor en la empresa o institucion:

Centro de convenio Externo:

5. DATOS DEL ESTUDIANTE:

Nombre y apellidos:

Correo electrénico:




