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Introduccion

En la dltima década han sido desarrolladas nuevas metodologias para el andlisis de
transcriptomas, con las cuales miles de ARNm pueden ser evaluados simultaneamente.
Entre las mas populares se encuentran las plataformas basadas en la metodologia de
hibridacion reversa (microarreglos de ADN) o en la secuenciacion (SAGE). El fundamento de
SAGE (Serial Analysis of Gene Expression) es la generacién de secuencias cortas de 14-26
pb, denominadas "tags", especificas de cada ARNm. Estas secuencias son concatenadas,
clonadas y secuenciadas para su posterior cuantificacion.

Objetivo

El objetivo de la aplicacion web vVPEG 1.0 (visualizador de Perfiles de Expresion Génica) es
el de proveer un marco de referencia para la busqueda de genes asociados al proceso de
carcinogénesis mamaria humana que permita la cooperacion entre multiples grupos de
investigacion.

Metodologia

VPEG1.0 se desarroll6 en una infraestructura WAMP (Windows — Apache — MySQL — PHP) y
se encuentra hospedada en el URL http://mca.netau.net. Actualmente, disponemos de una
base de datos con el perfil de expresion génica de 46 muestras de tejido mamario normal
(n=4), carcinomas ductales in situ (n=7) y carcinomas ductales invasores (n=35). Estas
librerias fueron creadas mediante el empleo de la metodologia SAGE a una resolucion de
100.000 tags por libreria, lo cual genera una base de datos de mas de 4.700.000 tags,
permitiendo el monitoreo de aproximadamente 25.000 genes por libreria. Para una bisqueda
de datos mas eficiente mediante la aplicacion VPEG 1.0, se pre-computaron los genes
diferencialmente expresados entre las muestras normales y las neoplasias benighas y
malignas con la prueba de ANOVA (p<0.01) mediante el empleo del programas TIGR Multi-
experiment Viewer 3.0.

Resultados

El codigo de busqueda permite la consulta de mas de 1400 genes diferencialmente
expresados y asociados a la carcinogénesis mamaria humana. Se obtiene ademas
informacion relacionada con la localizacion cromosémica, funcion molecular, secuencia del
tag, resultados estadisticos y distribucion de frecuencias del gen de interés.

Conclusiones

La aplicacion web VPEG 1.0 es una infraestructura sobre la cual se planea integrar
transcriptomas derivados de otras plataformas experimentales y nuevos algoritmos
relacionados con la mineria de datos de los mismos.
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