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BIER

= BiER: Plataforma Bioinformatica para las
Enfermedades Raras; http://www.ciberer.es/bier

= Organizacion
= Objetivos

s Soporte técnico y bioinformatico
» Traslacion a la practica clinica



{COmMo trabajamos?

s Soporte técnico y bioinformatico en las diferentes fases del
estudio

s Analisis de datos genémicos

s Disedo y optimizaciéon de pipelines de analisis de datos de
secuenciacion

s Diseno e implementacion de herramientas web

s Actividades formativas



Herramientas web
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Herramientas web
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Herramientas web
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Herramientas web

2. Mapping
\ 4
3. Quantification

Arewnd

4. Normalization
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5. Differential expression
\

6. Functional Profiling
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PC2: 1% explained variance
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Herramientas web
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Nuevos métodos de analisis
N mRNA-Seq studies
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Nuevos métodos de analisis

MicroRNA-Seg & mRNA-Seq
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Actividades formativas

@ Curso CIBERER de analisis de datos gendmicos,
28-30 Sep 2015 en Valencia:

http://bioinfo.cipf.es/mdal5ciberer

& International course of Genomic Data Analysis,
29-4 Mar 2016, Valencia:
http://bioinfo.cipf.es/gdal6/program/

& http://bioinfo.cipf.es/courses

- Actividades formativas


http://bioinfo.cipf.es/mda15ciberer
http://bioinfo.cipf.es/gda16/program/
http://bioinfo.cipf.es/

Resumen de actividad en 2015

BiER ha proporcionado servicio de asesoramiento y soporte tecnolégico-
bioinformatico en 22 proyectos procedentes de 15 grupos CIBERER

Las estrategias de analisis desarrolladas se aplicaron sobre datos procedentes de
tecnologias de alto rendimiento, abordando estudios transcriptomicos vy
genomicos (exomas y paneles de genes)

Hemos trabajado en el desarrollo de nuevas métodos de analisis transcriptémicos
en el contexto de las rutas de senalizacién, analisis de enriquecimiento funcional de
microRNAs y metaanalisis funcional

Participamos activamente en la colaboracion inter-grupos con la recepcion de 11
investigadores y se realizé la actividad formativa “NGS course: from reads to
candidate genes” a la que asistieron 25 participantes de diferentes grupos CIBERER

Los resultados de estos andlisis y desarrollos bioinformaticos han generado 20
publicaciones cientificas

Resultados Genomica Computacional, CIPF. U715



Proyectos colaborativos

» |nteraccion entre grupos. Feed-back

= Mejor comprension los datos gendmicos referentes a
las ER

s Deteccion de biomarcadores utiles en prevencién,
diagndstico y en el disefio de terapias clinicas

= Traslacidon a la practica clinica



