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Chapter 1. Functional Genomics and Systems Biology 39

Evaluacién experimental de una micromatriz de alta

densidad para el girasol.
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El objetivo de este trabajo fue evaluar el desempeno de una micromatriz de alta densidad
(chip) para girasol cultivado (Helianthus annuus), de aproximadamente 42K unigenes. Esta micro-
matriz fue desarrollada recientemente para su utilizacién en estudios de expresion génica asociados
a la respuesta a estreses bidticos y abidticos que tienen lugar en el marco de una red de laborato-
rios del &mbito publico y privado en Argentina [1][2]. La micromatriz incluye asimismo controles
negativos y 80 genes previamente caracterizados para respuesta a estreses como controles positivos
[3]. En este trabajo se analizaron estadisticamente los resultados de un ensayo experimental para
la validacion de la micromatriz. Este consistié en la comparaciéon de la expresién génica bajo
dos condiciones experimentales: control no estresado (CT) vs estrés hidrico (EH). Se evalué la
consistencia del chip en reconocer tanto las diferencias de expresion entre los tratamientos, como
la similitud entre las réplicas bioldgicas dentro de tratamientos. Se consideraron las correlaciones
entre chips para el foreground y el background, los coeficientes de variaciéon dentro de chips para
foreground y background y la habilidad para detectar los controles positivos y negativos. El andlisis

preliminar sugiere una adecuada funcionalidad del chip.
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