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1. DATOS BÁSICOS DEL TFG:

Título: Evaluación de herramientas bioinformáticas para la integración de datos de metilación y
expresión génica

Descripción general (resumen y metodología):

La regulación epigenética a través de la metilación del ADN, especialmente en islas CpG,
desempeña un papel fundamental en la modulación de la expresión génica. Alteraciones en estos
patrones epigenéticos están asociadas al desarrollo y progresión de numerosas enfermedades
complejas, incluyendo enfermedades inflamatorias crónicas y cáncer.

Este Trabajo de Fin de Grado (TFG) se centrará en la comparación de tres herramientas
bioinformáticas especializadas en el análisis integrado de datos de metilación y expresión génica:
MatrixEQTL, MethylMix y MEAL. El objetivo es evaluar su eficacia, robustez y aplicabilidad en el
estudio de mecanismos epigenéticos en enfermedades humanas.

El estudio se basará en un conjunto de datos publicados de pacientes con enfermedades
complejas, como las autoinmunes. Se analizarán perfiles emparejados de metilación del ADN y
expresión génica con el fin de identificar asociaciones epigenéticas relevantes. A partir de estos
resultados, se discutirá la posibilidad de extrapolar la metodología y los hallazgos a otras
enfermedades complejas como el cáncer.

Tipología: Trabajos experimentales, de toma de datos de campo o de laboratorio.

Objetivos planteados:

1. Evaluar y comparar las herramientas MatrixEQTL, MethylMix y MEAL para la integración de
datos de metilación y expresión génica.

2. Aplicar estas herramientas a un conjunto de datos reales de pacientes con arteritis de
células gigantes (GCA).

3. Identificar genes y vías reguladas epigenéticamente en GCA.
4. Determinar la utilidad de estos enfoques para estudios en otras enfermedades complejas

como el cáncer.
5. Fomentar habilidades prácticas en análisis de datos ómicos y uso de herramientas

bioinformáticas en R.
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:

Se recomienda formación básica en biología molecular, epigenética y expresión génica.
Conocimientos previos en R, Linux  y en análisis de datos ómicos facilitarán el trabajo.
La interpretación crítica de los resultados será tan importante como la ejecución técnica.
Se proporcionará orientación en el uso de cada herramienta y en la estructuración del análisis
comparativo.
El proyecto podrá realizarse completamente en remoto.
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2. DATOS DEL TUTOR/A:
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