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1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: : Revisitando datos dmicos a nivel bulk en la nueva ola de conocimiento single-cell.
Descripcion general (resumen y metodologia):

Actualmente, multitud de técnicas de secuenciacién masiva (NGS) producen “datos émicos” que
permiten investigar diferentes niveles de cualquier sistema bioldgico (ej. transcriptémica-expresion
génica o epigendmica-regulacién transcripcional). Tradicionalmente, estas aproximaciones se han
basado en la agrupacién de muestras (bulk), como poblaciones celulares, secciones de tejido o
biopsias, con el objetivo de obtener suficiente material bioldgico.

Los avances tecnoldgicos son constantes, y recientemente han emergido técnicas de secuenciacion
a nivel de célula Unica (single-cell/spatial), capaces de aumentar la resolucién para caracterizar y
secuenciar el material genético de células individuales, en lugar de obtener medias a partir de las
miles o millones de células incluidas a nivel bulk. Pese a la potencia single-cell, estas técnicas aun
tienen un alcance limitado, debido a consideraciones como su precio o las habilidades
bioinformaticas necesarias. Asi, los estudios a nivel bulk siguen siendo mas populares que su
contrapartida single-cell, ej. RNA-seq en lugar de scRNA-seq (esto es, cuantificacién de
transcripcién a nivel de muestra o tejido completo, y no de tipos celulares).

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

* Objetivo:

En este proyecto, se utilizardn datos émicos ya publicados (RNA-seq/ATAC-seq) y se implementaran
soluciones basadas en “deconvolucién digital” para, a partir de "firmas” de estudios single-cell,
predecir el porcentaje de tipos celulares y sus patrones en muestras de estudios a nivel bulk.

* Plan de trabajo:

1. BUsqueda bibliografica de herramientas y datasets disponibles

2. Disefio experimental para el anélisis de los datos y benchmarking de las herramientas

3. Ejecucioén del flujo de trabajo y generacién de resultados

4. Preparaciéon de la memoria, exposicién del TFG, y posible publicacién cientifica
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:

5. ACLARACIONES PARA EL ESTUDIANTE:

El proyecto tendra un fuerte componente formativo en cuanto a su caracter bioinformatico. No se
espera un gran conocimiento previo, pero si un interés genuino por las Ciencias de la Salud y por
formarse en el campo de la Biologia Computacional. Se proveera la infraestructura computacional
necesaria, y se priorizard en todo momento el éxito del TFG del estudiante, asi como la publicacién
cientifica del trabajo si fuera posible.
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