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Resumen

El objetivo de este proyecto, enmarcado en el area de metodologia de analisis en bioingenieria-biotecnologia
aplicadas al estudio del cancer, es el analisis y caracterizacion a través de perfiles de expresion de proteinas y
genes de las vias metabolicas asociadas a progresion tumoral. Dicho estudio se llevara a cabo mediante la
utilizacion de tecnologias de alto rendimiento. Las mismas permiten evaluar miles de genes/proteinas en forma
simultanea, generando asi una gran cantidad de datos de expresion. Se hipotetiza que para un andlisis e
interpretacion de la informacién subyacente, caracterizada por su abundancia y complejidad, podria realizarse
mediante técnicas estadistico-computacionales eficientes en el contexto de modelos mixtos y técnias de
aprendizaje automético. Para que el andlisis sea efectivo es necesario contemplar los efectos ocasionados por
los diferentes factores experimentales ajenos al fendmeno bioldgico bajo estudio. Estos efectos pueden
enmascarar la informacion subycente y asi perder informacion relavante en el contexto de progresion tumoral.
La identificacion de estos efectos permitira obtener, eficientemente, los perfiles de expresion molecular que
podrian permitir el desarrollo de métodos de diagndstico basados en ellos. Con este trabajo se espera poner a
disposicion de investigadores de nuestro medio, herramientas y procedimientos de analisis que maximicen la
eficiencia en el uso de los recursos asignados a la masiva captura de datos gendmicos/prote6micos que
permitan extraer informacién biolégica relevante pertinente al analisis, clasificacion o prediccién de cancer, el
disefio de tratamientos y terapias especificos y el mejoramiento de los métodos de deteccion como asi
tambien aportar al entendimieto de la progresién tumoral mediante analisis computacional intensivo

Tipologia

documental: Proyecto de Investigacion

Informacién Inicio del proyecto: afio 2009
adicional:

Bioinformatica. Bioingenieria. Reconocimiento de patrones. Expresion de

Palabras clave: e . o
genes. Clasificacion multiparamétrica

R Medicina > R Medicina (General)
T Tecnologia > T Tecnologia (General)

Descriptores:

Unidad Universidad Cat6lica de Cérdoba > Facultad de Ciencias Quimicas
Académica:



http://pa.bibdigital.uccor.edu.ar/cgi/request_doc?eprintid=432
http://pa.bibdigital.uccor.edu.ar/view/subjects/R1.html
http://pa.bibdigital.uccor.edu.ar/view/subjects/T1.html
http://pa.bibdigital.uccor.edu.ar/view/divisions/ucc=5Ffcq/

