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5. Consejos

Genes semilla: 

● Un conjunto mayor de genes semilla proporciona resultados más fiables. Se 

recomienda un mínimo de 5 genes y máximo 40 genes.

Fuentes de datos: 

● La lista de fuentes de datos disponible depende de la especie seleccionada

● Seleccionar los recursos que mejor se adapten a su problema específico.

● Evitar usar conjuntamente recursos redundantes.

● No hay límite en el número de fuentes de datos, salvo el tiempo de ejecución.

Genes candidatos:

● No hay límite en el número de genes candidatos.
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