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Breve resumen del trabajo (< 100 palabras):
 (
A esquizofrenia é un trastorno multifactorial, causado pola combinación de factores ambientais e xenéticos. Presenta unha gran heteroxeneidade clínica e etiolóxica. Os estudos de asociación ao longo do xenoma (GWAS) amosan que a meirande parte da contribución xenética é debida a múltiples variantes comúns de efecto individual moi pequeno. Este efecto podería ser similar nos distintos doentes ou ben ser maior en subgrupos de doentes cunha mesma etiopatoxenia, carecendo de efecto nos demais. A estratificación etiolóxica baseada en factores ambientais de risco permitiría contrastar esta hipótese mediante a procura de factores xenéticos asociados só a un determinado subgrupo de doentes. O presente traballo aplicará esta aproximación ao estudo de doentes esquizofrénicos estratificados por hábito tabáquico, tendo en conta que evidencias recentes suxiren que a nicotina é un factor de risco a desenvolver esquizofrenia.
)
 (
1. Estudo de asociación ao longo do xenoma comparando doentes esquizofrénicos fumadores frente a non fumadores
, a partires dos datos da colección para o estudo das bases xenéticas da esquizofrenia do grupo receptor
. Empregarase o software PLINK e ferramentas 
de visualización dos resultados usando R.
2. Análise de conxunto de xenes para identificar 
aqueles
 sobrerepresentados entre os resultados mais significativos d
o estudo d
a actividade 1, empregando o software MAGMA e ferramentas similares. Dado que as variantes individuais teñen efecto modesto, a análise de conxunto de xenes ten maior potencia estatística que a análise de variantes individuais. Ademais, a interpretación biolóxica dos resultados é mais doada. Seguiranse dúas aproximacións:
2.1. Análise dirixida por hipótese. Neste caso, verase se hai asociación co conxunto de receptores nicotínicos colinérxicos cerebrais (diana da nicotina no cerebro)
 ou con xenes co
n expresión alterada en cerebro pola nicotina. Para obter este 
segundo 
conxunto de xenes, recurrirase á consulta da Comparative Toxicogenomics Database.
2.2. Análise exploratoria empreg
ando conxuntos de xenes dispoñib
eis en bases de datos 
como Gene Ontology, KEGG Pathways, BioCartha, etc.
)Actividades a desarrollar:


image1.tiff
W pmpeesee. URJ® UniversidagVigo





