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RESUMEN

La investigacion acerca del genoma humano ha dejado como
resultado muchos datos e informacion desde su descubrimiento
hasta la actualidad. Esta informacion es Gtil para investigadores,
pero se vuelve un reto la extraccion de informacion genémica por
la gran cantidad de recursos disponibles en la web, esto se debe en
gran parte a que no se dispone actualmente de herramientas que
brinden soporte para automatizar las basquedas personalizadas
y que se discrimine la informacion repetida. Este trabajo pretende
plantear y forjar soluciones que mitiguen los problemas que se
tienen en el momento de la investigacion genomica. Partiendo
de una exploracion de bases de datos gendmicas orientadas al
humano, donde se han podido evidenciar problemas que conllevan al
conocido “caos gendmico”, y a raiz de ello se plantean soluciones que
ayuden a controlarlo y disminuirlo. De esta manera poder integrar
la informacion de mejor manera, filtrar la informacion segin las
necesidades de investigacion, tener un manejo adecuado de los
datos, extraer informacion sin importar la presentacion de estos v
finalmente preservar la informacion actualizada.

Palabras clave: Caos genomico, Analisis de informacion, Bases de
datos gendmicas, Esquema conceptual del genoma humano (ECGH),
Genoma humano.
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ABSTRACT

Research on the human genome has resulted in much data and information from its discovery
to the present day. This information is useful for researchers but an extraction of genomic
information is retrieved due to the large number of resources available on the web, this is
largely due to the fact that tools that provide support to automate personalized searches
are not currently available and that repeated information is discriminated. This work aims
to propose and forge solutions that mitigate the problems they have at the time of genomic
research. Starting from an exploration of human-oriented genomic databases, where
evidence of problems that lead to the known “genomic chaos” has been found, and one root
of this is solutions that help control and reduce it. In this way, being able to integrate the
information in a better way, filter the information according to the research needs, have an
adequate handling of the data, extract information regardless of the presentation of the data,
and finally preserve the updated information.

Key words: Genomic chaos, Information Analysis, Genomic databases, Conceptual schema
of the human genome (CSHG), Human Genome.

INTRODUCCION

El estudio del ADN ha evolucionado constantemente de manera gradual, es asi como ha
cumplido grandes hitos historicos, tales como: en 1909 se lo pudo identificar quimicamente,
en 1953 se definid su estructura donde por primera vez se pudo observar que existian 2
hélices (1). Sin embargo, recién en 1990 se conformaron diferentes proyectos para poder
decodificar y conocer los diferentes componentes del genoma, muchos institutos han
recabado informacion que poco a poco ha sido de gran ayuda (2), y en 2001 se realiza la
primera secuenciacion del genoma humano (3). A lo largo de este tiempo la informacion
genomica se ha recogido y colgado en la web a manera de recursos informaticos (4), pero
lamentablemente no todos los sitios cuentan con una supervision que avale todo lo que se
encuentra publicado, adicionalmente se carece de una estandarizacion o normativa, por lo
que la informacion suele ser escueta, presentada en diferentes formatos y lenguajes, es ahi
donde se ha generado el llamado “caos de datos genémicos”(5) (6).

Los investigadores tienen a su disposicion una amplia variedad de informacion genética y
gran parte de esta informacion se encuentra en repositorios que pertenece a los grupos
de investigacion, asi como en sitios web especializados (7). No obstante, el reto para la
sociedad de investigadores es poder recabar informacion genoémica que permita descubrir o
enlazar datos de relevancia cientifica con nuevos hallazgos médicos, todo enmarcado en una
investigacion gendmica validada (2). En este trabajo se trata este tema desde una perspectiva
genomica e informatica.

La perspectiva genomica aborda la heterogeneidad de la informacion y la dispersion de
los datos que permiten recopilar, almacenar, procesar y distribuir la informacion gendmica
generada a gran escalay en lo posible actualizada.

La perspectiva informatica aborda diversas problematicas como la presentacion de la
informacion al momento de buscar, la nomenclatura es diferente entre el investigador v
los sistemas de informacion, diferencias en el texto y formatos al presentar la informacion
genética, inconvenientes al extraer informacion de las mutaciones, el idioma como limitante
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en algunos sistemas de informacion, asi como la falta de mantenimiento lo que los vuelve
obsoletos vy el acceso libre o por pago que afecta de forma indirecta.

En base al analisis de algunos sistemas de informacion genémica humana, se proponen
soluciones para resolver las problematicas planteadas con la intencion de homogenizar los
datos e integrar en recursos que manejen las diferentes fuentes de datos de manera estandar
para poder preservar y usar dicha informacion.

Problematica general

Uno de los principales problemas encontrados en el momento de realizar una bldsqueda de
informacion gendmica es cuando lainformacion presentada en las diferentes fuentes mantiene
un grado de dispersion, heterogeneidad, redundancia y muchas de las veces inconsistencia,
de esta manera para los encargados de la busqueda de informacion gendmica es complicado
el tratamiento de los datos que se presentan como resultados. A esta problematica se la
conoce como “Caos de datos genémicos”. Es asi como, el dominio del tema es fundamental
(conocimiento del mundo genémico), en conjunto con el conocimiento de la estructura de
datos que presenta cada uno de los sitios web correspondientes a las bases de datos (BD)
orientadas al genoma humanao.

Cada base de datos gendomica (BDG) o repositorio presenta una estructura diferente de
informacion, ademas las nomenclaturas que se manejan y utilizan en el momento de consultar
la informacion, por lo que la persona que se encuentra recabando dicha informacion debe
poseer conocimientos minimos y basicos que permitan guiar y conducir a la investigacion
que se esta realizando. Por este motivo, la recopilacion y busqueda de informacion resulta
extenuante y en muchos casos se la debe gestionar de forma manual para no descartar datos
importantes por cambio de nomenclaturas o abreviaturas, “similitudes” o “sinénimos” en
terminologia genética que pudiesen dar a confusion.

Como mecanismo para encontrar los diferentes problemas que conlleva el “Caos gendémico”
se trabajo con una base de conocimientos genérica en la que se considero 2 aspectos: el
Esquema Conceptual del Genoma Humano (ECGH) y una exploracion de base de datos
genomicas orientadas al humano (BDGH). EI ECGH propuesto por Reyes (8) se centra en la
informacion que simplifica el genoma humano para estudios en general, mientras que la
exploracion de BDGH realizada por Solis (9) evalGa las diferentes BDG puablicas de acceso
gratuito habilitadas. En el mapeo de informacion del ECGH vy la exploracion de BDGH visibilizo
algunos problemas que conlleva la basqueda de informacion genomica. Como resultado de
ello a continuacion se presenta los problemas encontrados que con llevan al “Caos genémico”
tanto desde la perspectiva gendmica como informatica.

Analisis del Caos Genomico

A la hora de investigar es indispensable conocer el ambito en el que se trabaja y sobre todo
analizar las fuentes deinformacion disponibles parala tematica. Es asicomo los investigadores
almomento de acceder alainformacion empiezan a encontrar problemas y retos. En el caso de
la basqueda y analisis de datos gendémicos se han podido encontrar problemas derivados del
caos gendmico como por ejemplo: sistemas de informacion genomica de acceso libre y otros
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de version profesional, la informacion en variedad de formatos, algunos con herramientas de
blsqueda basicas v otras que tienen variedad de herramientas de bldsqueda avanzadas, la
informacion se actualiza por rangos de algunos anos, otras por meses y otras se actualizan
a diario, los datos deben estar curados y validados para garantizar la calidad de los datos de
entrada. Por este motivo, para visibilizar el caos genomico se ha agrupado en 5 aspectos:
Integracion (forma en la que la informacion puede ser utilizada o se encuentra en la web),
Filtrado de informacion (como se encuentra la informacion en los diferentes repositorios),
Manejo de datos (informacion gendmica que se tiene en cada repositorio), Presentacion
de datos (como se visualiza la informacion en las diferentes plataformas) y Mantenibilidad
(actualizacion de la informacion en los diferentes repositorios).

Integracion

Una de las problematicas dentro del ambito genomico es la dispersion de la informacion de los
datos suministrados por las bases de datos, repositorios en la web, software o plataformas
creadas para ello, pero que no manejan los mismos lineamientos por lo que existen datos
dispersos. Por este motivo, el reto es integrar, homogenizar, analizar, actualizar para que
sea de facil e inmediato acceso al seleccionar los datos en las areas que se requiera. La
informacion genomica del genoma humano esta disponible, pero a partir de esto han surgido
nuevas interrogantes y por ende investigacion de las alteraciones y modificaciones que se
pudieran encontrar en los 3000 millones de pares de bases aproximadamente que conforman
los 50.000 genes que se encuentran en la estructura de los 46 cromosomas de la especie
humana (8) (10).

La presentacion de lainformacion de las diferentes BDG no se encuentra estandarizada por lo
que en algunos casos los datos se muestran en tablas otros en graficos. Para visibilizar este
problema se toma la base de datos "USCG Genome Browser” (11), en este caso la presentacion
de la informacion se la hace de forma grafica. En la llustracion 1 se puede observar que la
localizacion del gen se encuentra completo, pero es complicado poder realizar la extraccion
de dicha informacion mediante un script normal, por este motivo se debe depurar de otra
manera la imagen visualizada.

llustracion 1. Presentacion de informacion en USCG Genomic Browser.

UCSC Genome Browser
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CHROMOSOME ELEMENT: chromosome_element_id = "chr2”
CHROMOSOME ELEMENT: start_position = “1637256"
CHROMOSOME ELEMENT: end_position = “1638101"
CHROMOSOME: hg_identifier = “hg19”
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En diferentes circunstancias para la persona que investiga o el software que extrae la
informacion desde las BDG, se tiene el inconveniente al momento con la informacion de
mutaciones, debido a que en un solo campo consta también la operacion en conjunto con los
elementos queintervienen, pero paramanejo se suele requerir dichainformacion por separado.
Como ejemplo a este problema se toma la base de datos gendmica “Autosomal Dominant
Polycystic Kidney Disease” (12). La llustracion 2 indica el tipo de mutacion correspondiente en
el ECGH a "MUTATION" de manera similar se considera en base a este campo la informacion
que presenta la columna “cDNA Change” ya que en ella se indica la operacion que se realizo.

llustracion 2. Presentacion de informacion para el caso de mutaciones

Autosomal Deminant Polycystic Kidney Di: Datab . PKD FOUNDATION

Hutation Type Chinical Shgmificance

Total Number Of Records Matching Criteria = 2323 280 = Total Number Of Unique Pedigrees
Urigue pecigrees are not recorded for mutations classified as Uikely Hewtral
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MUTATION= Mutation Type
SNP_GENOTYPE: allelel = “6915"
SNP_GENOTYPE: allele2 = **

Para el problema de estandarizacion de informacion una de las soluciones propuestas es
utilizar el resultado del mapeo de cada BDGH con el MCGH. De esta manera se tendra la
informacion minima necesaria con los criterios y conceptos iguales. Sin embargo, en la
actualidad no existe una estandarizacion de esta informacion por lo que los sitios web no estan
obligados a modificar su informacion, pero se debe plantear que a futuro dicha informacion
pueda tener parametros minimos a cumplirse.

Con una exploracion de la informacion que manejan las diferentes bases de datos
genomicas pablicas actuales se ha podido evidenciar que la heterogeneidad de formatos, la
automatizacion de la exploracion y extraccion de informacion son aiin ambiguas, ya que en su
gran mayoria los sitios web contienen informacion escueta. El porcentaje de uso de servicios
Web, APIs u otros mecanismos de acceso es ain bajo en BDG publicas, lo cual imposibilita el
manejo de la informacion e integracion con otros sistemas. La solucion a esto podria ser la
creacion de scripts que usen web scraping para extraccion de datos, pero que tendrian que
ser personalizados para cada BDG. En el caso de herramientas de extraccion de informacion
se debe tener en cuenta las diferentes opciones de nhomenclaturas que se maneje de esta
manera el resultado de la extraccion y filtrado de datos que se recabara para el investigador
seria la mas adecuada.
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Filtrado de informacion

Los recursos informaticos disponibles permiten filtrar los datos del genoma por cromosoma,
por gen, variantes de un gen, analizar secuencias del genoma humano normal, pero se debe
considerar la cantidad de mutaciones, la variabilidad de grupos de poblacion, la variabilidad
individual dentro de un mismo grupo, el movimiento migratorio humano que influyen en
la creciente generacion de datos y que exista gran cantidad que no son revisados, no son
curados, no son validados manifestandose la dispersion de la informacion de datos del
genoma humano. (13)

Uno de los problemas frecuentes es el texto que se utiliza en la presentacion de las diferentes
BDG, para ejemplificar esto se utilizara la base de datos gendmica “TransmiR" (14). Como se
puede ver en la llustracion 3, el campo “binding site” se refiere a la localizacion (Cromosoma,
inicio, fin), el color verde la interpretacion de "Specie” es representado en el ECGH como
“scientific_name” pero en la mayoria de las bases de datos el nombre cientifico es Homo
Sapiens, en este caso se lo encuentra abreviado como “H. sapiens”.

llustracion 3. Presentacion de informacion indicando la terminologia diferente
que se utiliza, en este caso para ejemplificar se tiene la base de datos genomica
TransmiR

You can search the entries by such keywords:

[H.sapiens *] miRNA v |exact v hsa-mir-200a TF Example | mIRNA Example
Click to Search | Resetall
["TFname | miRNA name TS5 Binding site Action type | SRAID/PMID | Evidence Tissue Species
AKT2 | hsamw-2000 || nfa n/a Regulation | 22809628 || lImerature n/a H.saplens
chel 1164686
AR hsa-mir-200a 1 1:6"]':04 1647831 e \ Regulation SRX250092 level 1 Breast H sapiens
AR hsa-mir-200a 1 1':;:04 H%ﬁii IH-.P Regulation SRX433201 level 1 Prostate H.sapiens
el : .
ARNTL [ nsmi2008 | O qu“ﬁﬂ“{& ) Regqulation [ SEXB66SST ||  level 1 Breast H.sapiens
ASCL2 hed-mir- 2008 | nfa ’ml | Repression 25371200 | lirerature n/a H.sapiens
chrl : Digestn
AIF2 hsa-mic-2008 | 1167104 uﬁf‘&u'u ) Regulation SRX359880 | level 1 . ?:.:u' . H.sapiens
EMPE |  hsamic200a nfa [ nva Activation | 20821051 literature n/a H.saphens
chel . Digestrve
CEX3 [ hsamie2008 | SHE llﬁ%ﬁ‘-ﬁmﬁ-}m I Requlation [ SRX190214 | level ) gea H.sapiens
T Frv) T .;i ‘‘‘‘‘‘ T T /
CHROMOSOME ELEMENT: chromeosome_element_id = “chrl” SPECIE: scientific_name

CHROMOSOME ELEMENT: start_position= “1164686"
CHROMOSOME ELEMENT: end_position = "1164783"

Manejo de datos

Los sistemas de informacion almacenan a gran escala informacion genémica, por lo que es
necesario comprender el funcionamiento de estos sistemas para una mejor comprension y
discriminacion de los datos. Los Sistemas de informacion genémica (GelS, Genimic Information
Systems) permiten recopilar, almacenar, procesar v distribuir la informacion genémica que
esta en constante actualizacion alimentando la base de datos, adicionando o dejando de lado
recursos obsoletos; para que esté a disposicion de los profesionales que requieren de estos
datos v que sea altamente eficientes al disponer de gran cantidad de informacion en una sola
base de datos (8).

Los sistemas de informacion se presentan en bases de datos que pueden ser amplias
considerando la variabilidad genética, genética de poblaciones; también pueden ser
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delimitadas para genes especificos o determinada patologia como el cancer, asi como
disponer de herramientas para consulta de informacion gendmica relacionada que permite
conocer protocolos experimentales, disefo de secuencias normales y anormales que desde el
punto de vista diagnostico permite reproducir un experimento, disefar cebadores, seleccionar
reactivos, etc.

Presentacion de datos

Estos problemas han surgido porque la informacion que se presenta en los diferentes
recursos genomicos, algunos de ellos siendo bases de datos gendmicas puede exponerse de
diferentes maneras, es decir formatos, presentacion (texto o graficos), idiomas, estructura de
datos, entre otros.

El conocimiento basico del tema genomico es primordial a la hora de realizar una investigacion
para poder diferenciar los datos que son presentados en las BDG. En base a los atributos que
han sido presentados en el ECGH se tiene una idea de la informacion basica sobre el genoma
humano. Para ejemplificar este problema consideramos la base de datos genémica BioGPS
(15) en donde se detecta que en la tabla de presentacion de informacién el campo “Genome
location” pertenece en el ECGH a diferentes atributos como se aprecia en la llustracion 4
enmarcado en color verde, asi mismo en color naranja “Aliases” que se asocia con “gene_
synomym” dentro del ECGH (9).

llustracion 4. Forma de presentacion d la informacion

COK2

SN ol GeDenden! knade 2
1317 (NCBI Gene)
12937,

T FJa541 (UniProt)
MM

4 (Ensembi)

gene_synomym = Aliases

COKH2 p3NCDKD)
ehr12 S5965TE0.559TITES mg}&-]

Meolecylar Function
id=* o magnesium ion tinding (GO (00028T)
chromosome_element_id = “chr12 B et e
start_position = "55966769" (30 0004674)

end_position = “55972784"
hg_identifier = "hg38"

G S transiton of miose cell Cycie
b

( )
G VS ransition of miloSc cedll cycle
e

(G0 0000082)
G2AM transbon of mitote cel cycle

(GO 0000084
GIM anibon of maots cel cycle
(B0 0000085

e R

Como se menciond anteriormente la nomenclatura utilizada en las BDGH no siempre es la
misma que maneja el investigador por lo que en diferentes casos se puede omitir informacion
relevante a su bldsqueda por la omision o desconocimiento de cierta nomenclatura. Para
explicar usamos el ejemplo con la BDG “SitEX" (16), en la cual los nombres presentados en la
BD no son los mismos a los indicados en el ECGH, por lo que es importante el conocimiento
del tema para determinar cada uno de los elementos que contiene la base de datos. En la
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llustracion 5, se aprecia por colores la informacion valida, que en este caso es Strand (hélice
del ADN) en color verde, id del gen color rojo, id de transcripcion color amarillo y nombre de la
proteina color rosado.

llustracion 5. Forma de presentacion de la informacion para los elementos de
cromosoma y transcripciones

Chains
~hainNams: Al CHROMOSOME ELEMENT : Strand

E ENSGO000008 7085 e GENE:: id_symbool

EnsTranscript: ENSTO0000241069 TRANSCRIPT: transcript_id
[EnsProtein: ENSPO00024]069 e PROTEIN: NaMe

ENSMolecule: acetvicholinesterase (Yt blood group) [Sowrce HGNC SvmbolAce HGNC: 108] (List of exons and sites)
Site positions, AA: 378 381

Discontinuity in sequence: 0500000

Discontinuity in exon structure: 0.000000

Average sequence idenfity in site: 0951220

Average Kabat conservation score: 2.050000

Exon structure variation in functional site area: 0.000000

Tomando la base de datos gendmica de "“ACVR1" (17) se puede apreciar en la llustracion 6 que
lo enmarcado en color rojo pertenece en el ECGH a Strand (hélice del ADN), pero en este caso
se encuentra indicado como "negatice strand”. De esta manera la extraccion automatica de
informacion puede ser obsoleta si no se considera lo descrito entre paréntesis.

llustracion 6. Detalles de informacion que deben ser consideradas para la
extraccion automatica

Gene
ACVRI

Crrm— Overview
B Overview

This section gives an overview of ACVR1, along with links to any related data and resources.

@ censusgene §5 Curatedgene amb Mousegene (D Hallmark gene
COSMIC gene ACVRI (COSG1T)
Genomic coordinates 2:157737531,,157799493 | (negative strand)
Synonyms ACVRLKZ, CCD52206.1, Q04771, ENSGOO000115170
COSMIC-3D There are 10 structures for ACVR1. View them in COSMIC-3D.

Number of samples 55515 unique samples
255 unigue samples with mutations
I ——

El idioma que utilizan las diferentes BDG es uno de los problemas que suelen evidenciar
los investigadores, esto conlleva al descarte o extraccion erronea de la informacion por
el desconocimiento del idioma. Para evidenciar este problema se toma la base de datos
genomica “Comparasite” (18), en la que se puede apreciar (Ver llustracion 7) que se encuentra
en otro idioma, pero el contenido también se lo puede visualizar en inglés.

104
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llustracion 7. Sitio web presentado en 2 lenguajes

| © mExrEnsERS x| + - 0 X

€« < C @ imsu-tokyo.acjp/imeut/jp/indexhtml

¥ The Institute of Medical Science, The University of Tokyo
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HMRICOVT | ERH-AESR | BE-AHER HE EPEE | EMRESR

Asi mismo el contenido presentado en la base de datos “CleanEST” (19) se encuentra en un
idioma diferente al inglés en el que usualmente se encuentra todo el material genético. En
algunos sitios web se dispone de la traduccion propia dentro del sitio, pero en este caso no
se obtiene traduccion alguna (Ver llustracion 8), por lo que se genera una confusion en el
contenido que el sitio web presenta.

llustracion 8. Sitio web presentado en lenguaje nativo
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En cuanto al manejo de diferentes idiomas para las BDG se puede generar scripts de deteccion
y idioma y posterior traduccion de la informacion que se esta manejando para su correcta
extraccion y manejo de esta.
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Mantenibilidad

Los sistemas de informacion genémica no dan un mantenimiento constante como se puede
ver en el trabajo realizado por Solis (9), en donde se explord 761 bases de datos genémicas
pUblicas que tratan informacion sobre humanos solamente el 90.14% (686 DBGH) se puede
tener acceso, mientras que el 9.86% (75 DBGH) no se puede acceder a los recursos. Entre las
posibles causas de no acceso (ver imagen 9) se tiene 55 casos un el servidor donde estan
alojados los recursos no da una respuesta (time out server).

llustracion 9. Causas de no conectividad

40
30
20
10
1 s -
=Sl | — |
0 _ _ e
Peticion del Usuario sin Recurso no Gaewayno Timeoutend
sitio con error permisos disponible disponible servidor

Asi mismo revisando la informacion que se indica en cada una de las BDGH se tiene que el
85.41% (650 BDG) no han sido actualizadas versus un 14.59% (111 BDG) que, si lo han hecho,
esto puede causar a nivel de investigadores desconfianza de la informacion publicada.

Cabe indicar que hay dos puntos muy relevantes que indirectamente colaboran con el “Caos
genomico”, uno de ellos es que los diferentes sitios web no han recibido mantenimiento,
siendo otro punto que en algunos casos los servidores han dejado de funcionar y algunas
paginas web han perdido incluso su dominio por lo que no se obtiene ni siquiera una portada
o datos informativos sobre el proyecto que trabajaban. Este es un punto clave ya que algunos
sitios podrian dar informacion valiosa, pero al perderse el rastro simplemente se omiten e
ignora la base de datos gendmica.

Otro punto relevante es el hecho de que algunos sitios web en donde las bases de datos
genomicas eran pablicas en un inicio, ahora se han convertido en sitios de pago o a su vez se
requiere de una invitacion para la creacion de una cuenta de acceso.

Ante el acceso libre a las BDG que pueden cambiar durante el tiempo, no se puede garantizar
una solucion permanente puesto que en algunas circunstancias es debido a que sus proyectos
terminarony no se dispone de un sitio para alojar la informacion y estas desaparecen, o quizas
dejaron de ser de acceso publico y ahora son de pago. Sin embargo, la creacion de scripts que
indiquen el estado de estas DBG puede ser un indicador en el momento de la extraccion de
informacion.

Rev. Med Ateneo. Junio 2020; 22 (1): 97 - 110



SOLUCIONES ANTE EL CAOS GENOMICO
Vanessa Solis C., Lourdes Vinanzaca, Juan José Saenz Pefafiel

CONCLUSIONES

La informacion publicada en los diferentes repositorios o base de datos que se encuentran
en la web por varios grupos de investigacion o consorcios formados a lo largo del tiempo han
permitido el acceso a dicho material por parte de investigadores del area médica y personal
entendido en el tema. Sin embargo, la magnitud de informacion ha generado malestar ya sea
porque la informacion gendmica no se ha podido manejar de manera optima de manera que
se pueda generar reportes con datos significativos; es aqui donde con ayuda de la informatica
se puede resolver algunos de estos inconvenientes y mitigar el caos genomico.

Ante los problemas tratados, en este trabajo se emiten criterios como la conformacion de
una base genérica de informacion gendmica a nivel de humanos. Para ello se ha propuesto
la utilizacion de un esquema conceptual del genoma humano que permite la extraccion
de datos minima, pero a su vez necesaria para comprender la estructura y manejo de
informacion gendmica, ademas que esta base de conocimiento genera un punto de partida
para la estandarizacion de la informacion gendmica humana. La utilizacion de un esquema
conceptual permite tener una versatilidad en el manejo de la informacion en este caso
enfocado al genoma humanao.

Si bien los atributos requeridos por investigadores o médicos son adaptados a medida que se
adquieren nuevos conocimientos en base a la investigacion cientifica. Si se requiere incorporar
nueva informacion, bajo el modelo conceptual del genoma humano se permite realizarlo sin
inconvenientes, al igual que si se requiere omitir o eliminar. Como medida para evitar el caos
genomico muchos de los investigadores se han familiarizado en el manejo de al menos 3 0 4
sistemas de informacion para lograr rapidez en la comprension de los datos. Dependiendo del
area en la que se quiere aplicar los datos disponibles, se deberia seleccionar un sistema de
informacion gendmico amplio v diverso, que se enlace con otras bases de datos delimitados o
especificos y que sea compatible con la disponibilidad de tecnologia para experimentar. Como
ejemplo de un sistema de informacion que considera algunas especies pues se selecciona
H. sapiens o Human, se busca la informacion genomica de interés, posterior enlazar con
una base de datos especifica por ejemplo cancer de mama; vy si va a experimentar analizar la
tecnologia a disposicion (microarray, secuenciacion, PCR, etc), disponibilidad de reactivos e
insumos en el mercado.

Los sistemas de informacion gendmica deben consensuar para integrar los datos genomicos
humanos, manejar una nomenclatura comin para volverlos mas eficientes al momento de
gestionar la informacion y disponer de la opcion de idiomas o traductores

El caos gendmico no se puede solucionar, pero tampoco se lo puede ignorar, la propuesta es
mitigarlo con la ayuda de herramientas informaticas para manejo de estructuras y grandes
cantidades de datos con la finalidad de que los datos se conviertan en informacion Gtil para
todas las personas vinculadas con el mundo gendmico especialmente con los investigadores,
personal de laboratorios genéticos y médicos en general. Sin embargo, mientras no se lo
pueda estandarizar y mantener un orden y secuencia de la informacion publicada en los
diferentes sitios web mediante los diferentes recursos informaticos no se podra mantener un
control de todo lo que se dispone.
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