Nature Genetics

Nuevo método para el andlisis acelerado de datos masivos
generados por los barridos gendmicos completos
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Mixed linear model approach adapted for genome-wide association

studies.
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PJ, Yu J, Arnett DK, Ordovas JM, Buckler ES.

Los estudios genéticos representan la nueva
frontera del descubrimiento en Biologia y
Medicina y la implementacion de técnicas
moleculares cada vez mas potentes y complejas
estan permitiendo revolucionar la investigacion
médica hoy y la practica de la medicina mafana.

En los proximos 10 afios es muy posible que la
secuencia de nuestro genoma sea parte de
nuestro  historial médico. Los mayores
problemas no serdn probablemente ni la
tecnologia ni el costo para obtenerlo, sino la
capacidad informatica para analizar, interpretar y
almacenar las ingentes cantidades de
informacién generadas.

Actualmente, el tratamiento de las cantidades
masivas de datos que se manejan en estudios
genéticos supone un tiempo de procesado de
ordenador que puede llegar en algunos casos a
ser prohibitivo. Sin embargo, esto no es mas
gue un atisbo de las necesidades futuras ya que
las bases de datos contienen miles de sujetos y
millones de datos genéticos por sujeto.

El problema serad varios 6rdenes de magnitud
mayor cuando estas bases de datos contengan
los miles de millones de pares de bases del
genoma de cada individuo en millones de
personas. Por lo tanto es esencial el desarrollar
métodos de célculo estadistico para copar con
las nuevas necesidades y asi evitar que el
andlisis de los datos se convierta en el cuello de
botella del progreso cientifico y medico.

Link al articulo

Podemos pensar en un paralelismo con algo
gue se ha hecho comun en nuestras vidas en la
Gltima década.

Seria imposible transmitir la cantidad de
fotografias que se mueven por internet hoy en
dia con la velocidad disponible en los albores de
internet. Pero llega un momento que incluso
aumentar la velocidad no es suficiente y hay que
desarrollar algoritmos que reduzcan el numero
de pixeles sin afectar calidad y resolucién (por
ejemplo el popular formato JPG).

El trabajo que estos investigadores, entre los
que se encuentra el Dr. José Maria Ordovas, ha
llevado a cabo realiza algo similar con los datos
genéticos, al comprimir la informacion que se
analiza sin pérdida alguna de resolucion y asi
conseguir reducciones espectaculares en el
tiempo de procesado necesario para llevar a
cabo estudios genéticos masivos de dias a
minutos, esta aceleracion hace factible estudios
cada vez mas complejos y que el progreso en
este area de la biomedicina pueda seguir
adelante sin esta barrera que teniamos hasta
ahora.
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