OFERTA DE ANALISIS BIOINFORMATICOS DE TECNICAS OMICAS

El Servicio de Investigacion Biosanitaria (SIB) del ACTI ha puesto en marcha una serie de
prestaciones orientadas a ofertar a la comunidad universitaria la realizacion de analisis

bioinformaticos de datos procedentes de técnicas dmicas.

Las lineas principales de analisis ofertados son las siguientes:

¢ Andlisis Bioinformatico de Bulk RNA-seq
o Alineamiento preciso y cuantificacién de expresiéon génica.
o Estudios de expresion diferencial.
o Anadlisis de términos GO y rutas KEGG.
¢ Andlisis Bioinformatico de Single-cell RNA-Seq
o Caracterizacion detallada de células a nivel individual.
o lIdentificacion de genes diferenciales entre grupos de células.
o Analisis enriquecido en GO y KEGG.
¢ Analisis Bioinformatico de Datos Metagenémicos
o Anadlisis detallado de secuenciacién de amplicones.
o Caracterizacion de diversidad bioldgica y representacion grafica.
¢ Analisis Bioinformatico de Datos Proteémicos
o Identificacion y cuantificacion de proteinas.
o Analisis de modificaciones post-traduccionales.
o Estudios funcionales y de vias metabdlicas.
¢ Andlisis Bioinformatico de Datos Metaproteémicos
o Anadlisis de expresién proteica en muestras complejas.
o Estudio de interaccion de proteinas en comunidades microbianas.
o Integracion con datos metagendémicos.
¢ Analisis Bioinformatico de DNA-seq
o Alineamiento de secuencias de ADN y deteccion de variantes.
o Anadlisis estructural y organizacional del genoma.
o Analisis comparativo de genomas y estudios filogenéticos.
¢ Analisis Bioinformatico de Microarrays
o Analisis integral de datos de microarrays de expresion y ADN.
o Estudios de expresion diferencial y clustering.

o Enriquecimiento en términos GO y rutas KEGG.



e Analisis de Datos de Transcriptomica Espacial (GeoMx® DSP)
o Andlisis espacial de expresion génica manteniendo localizacion.
o Estudio de heterogeneidad celular y microambientes.
o Integracion de datos espaciales y génicos.
o Andlisis de Docking Molecular
o Simulacion de interacciones ligando-proteina.
o Prediccion de actividad bioldgica y afinidad molecular.

o Estudios de dinamicas moleculares para disefio de farmacos.

Junto a las prestaciones mencionadas, es posible realizar andlisis y ajustes personalizados de

datos biolégicos de otra indole.

El desarrollo de este nuevo servicio ampliamente demandado por los investigadores ha sido
posible gracias a al Plan Complementario de Ciencias Marinas (THINKINAZUL), que ha permitido

la contratacion de un titulado superior especializado en la materia.

Las instalaciones donde se desarrollan estos analisis se ubican en la divisibn de Apoyo

Estadistico del SIB del edificio SACE en el Campus de Espinardo.

A través del siguiente link (https://www.um.es/web/acti/contenido/servicios/apoyo-estadistico) se

puede obtener informacién detallada de las prestaciones ofertadas.

Para utilizar los servicios de analisis bioinformatico, es posible contactar con Enrique Pérez

Navarro mediante:

e-mail: enrique.perez2@um.es

teléfono: +34 868 88 7302


https://www.um.es/web/acti/contenido/servicios/apoyo-estadistico
mailto:enrique.perez2@um.es
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