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1. DATOS DEL TFG OFERTADO:
Titulo: INTEGRACION DE DATOS OMICOS EN UNA FAMILIA DE CANCER DE PROSTATA

Resumen (Introduccién, Objetivos y Plan de trabajo; max. 2.460 caracteres con espacios y fuente Arial 9):

Introduccion: El cancer de prostata (CP) es uno de los tumores mas comunes en el mundo, lo que supone un importante
problema de salud. Segun datos de la AECC, en Espafia y Europa, desde hace unos afios es el primer tumor en nimero
de diagnésticos. Sin embargo, la etiologia es poco conocida relacionandose con exposiciones ambientales, estilos de
vida, antecedentes familiares y factores genéticos. Sabiéndose sin duda que la edad avanzada, la historia familiar de CP
y los origenes africanos son factores de riesgo conocidos. El presente TFG se define como un proyecto de medicina de
precisién o personalizada en el que gracias al uso de las nuevas tecnologias “6micas” combinadas con los analisis
bioinformaticos se pretende hallar la etiologia y una correcta estratificacion del CP gracias a un grupo familiar con una
presencia extraordinaria de CP. De estos pacientes, poseemos toda la informacion clinica, muestras de sangre y orina,
acceso a las muestras en anatomia patologica y acceso a toma de nuevas muestras, asi como seguimiento de la
enfermedad y encuestas que reflejan datos de exposicion a tdxicos medioambientales. Objetivos: ElI Objetivo General del
proyecto es encontrar nuevos marcadores del CP de origen familiar, conocer su funcionalidad y forma de actuacion.
Objetivos Especificos: i) Analizar mutaciones germinales y somaticas en FM: Exoma en sangre a nivel bioinformatico. ii)
Estudiar el transcriptoma (RNA-Seq) bioinforméaticamente en las posiciones mas significativas. iii) Validar mediante
secuenciacion las mutaciones que se encuentren con mayor relevancia. Plan de Trabajo: 1) Elaboracion de librerias y
Secuenciacion. 2) Analisis de mutaciones germinales.3) Priorizar variantes tras el analisis bioinformatico.4) Verificacion
de las mutaciones mas relevantes mediante secuenciacion Sanger .

Tabla de actividades y dedicacion estimada:

Planteamiento y desarrollo del trabajo 230
Elaboracién de la memoria 30
Preparacioén y ejecucion de la exposicion 40
TOTAL (12 ECTS) 300 horas

2. MODALIDAD (*):| Trabajo Experimental / de Investigacion

(*) En el caso de trabajos experimentales, el tutor considera conveniente que el estudiante
realice el taller “Prevencion de riesgos y eliminacién de residuos en el laboratorio”

3.DATOS DEL TUTOR/A UGR (**):

Apellidos: Alvarez Cubero Nombre: Maria Jesus

Teléfono: 958248945 e-mail: mjesusac@ugr.es

(**) En el caso de trabajos desarrollados en Empresas u otras Instituciones ajenas a la Universidad de Granada, por
favor completar la siguiente informacion:

TUTOR/A DE LA EMPRESA O INSTITUCION:

Apellidos: Martinez Gonzalez Nombre: Luis Javier

Empresa / Institucion: GENYO

Teléfono: 958715500 e-mail: luisjavier.martinez@genyo.es

4. DATOS DEL ESTUDIANTE (***):

(***) Si ha sido acordado por el estudiante y profesor/a, por favor completar la siguiente informacion sobre el estudiante:
Apellidos: Pérez Elena Nombre: Miguel Angel

e-mail institucional: miguep400@correo.ugr.es
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