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Método histoquimico
que emplea a la
biologia molecular de
la misma manera que
la inmunohistoquimica
utiliza los métodos de
la inmunologia.

La
inmunohistoquimica
se basa en la union
antigeno/anticuerpo,
mientras que la
especificidad de la
hibridacion in situ se
basa en la union de
una sonda con una
secuencia
complementaria de
ADN o ARN dentro de
un tejido.

Hibridaciéon in situ no
requiere de la
extraccion de acidos
nucleicos

Hibridacion in  situ
tiene un alto grado de
resolucion, que
permite la localizaciéon
de secuencias génicas

Los microarreglos
constituyen una
distribucion  ordenada
de mas de 10 mil genes
por cm2 en una
pequeiia superficie, del
tamano de un
portaobjetos, se estudia
mediante hibridacion y
puede obtenerse una
interpretacion

instantanea  de la
expresion de multiples

genes en un solo
analisis
La técnica de

microarreglos se basa
en la hibridacion de
acidos nucleicos y su
deteccion por
fluorescencia mediante
andlisis de imagen

Se obtendra sefal
fluorescente en los
puntos (genes) donde
haya habido
hibridacion; la
intensidad de
fluorescencia sera

directamente
proporcional al nivel de
expresion del gen.

se utilizan gran des

porciones de ADN
gendmico en las que se
incluyen regiones
conocidas de

La secuenciacién quimica

tiene ventajas
especificas. En primer
lugar, los tratamientos

guimicos son sencillos de
controlar; el ataque
guimico ideal, una base
eliminada por hebra,
produce una buena
distribucién de materiales
marcados a traves de la
secuencia.

La secuenciacién por
terminacion fluorescente
es un método para el
analisis de la secuencia
del ADN mediante
automatizacién parcial.

La secuencia de
nucleédtidos de los genes
humanos ha sido vy
continla siendo de gran

importancia como
herramienta de
investigacion para el
entendimiento de las

bases de los procesos
celulares que definen la
fisiologia y el desarrollo.

Secuenciacion Sanger

analisis de fragmentos
amplificacion multiple de
sondas dependientes de

Se basa ciertamente en

el empleo de un analisis
a nivel de ARN (en
forma de ADNc_o ADN
gendmico) y a nivel de
proteina a partir de ADN
gendmico o ARNm

La aparicion de
mutaciones en la
secuencia de ADN de
los organismos puede
dar lugar al desarrollo
de patologias, bien
asociadas a algun tipo
de deficiencia, a una

expresion exacerbada
de algdn componente
molecular, o] al
incorrecto

funcionamiento de
cierto sistema biolégico,
aln solo a causa de uno
de sus eslabones.

PTT esta basado en la
transcripcion y
traduccion in vitro de
una regién amplificada
de un gen o mRNA alvo
mediante PCR de
transcripcion  reversa
(RT-PCR).

PTT esta compuesto
por 4 pasos.
Separacion de acidos
nucleicos.


https://es.wikipedia.org/wiki/ADNc

a nivel cromosdémico,
con lo que se pueden
detectar
translocaciones y
otras alteraciones
cromosoOmicas

Principales
aplicaciones son la
identificacion de

infecciones virales en
tejidos, asi como el
mapeo cromosomico

cromosomas, a fi n de
estudiar anomalias
cromosoémicas.

Se utiliza para la
deteccion de tumores,
defectos congénitos,
presencia o ausencia
de genes
predisponentes o]
namero de copias de
genes involucrados en

la evolucibn de Ila
enfermedad.

Campos de la biologia
bésica, estudio del
cancer, diagnésticos de
enfermedades, guias
de tratamiento e

investigacion de nuevos
farmacos.

Preparar el soporte con
los ADN elegidos,
incubar e hibridar con el
ADNc y las marcas fl
uorescentes, detectar la

union de ADNCc
mediante tecnologia
laser, almacenar los

datos y analizar las
imagenes con métodos
estadisticos
adecuados.

Ligacion  andlisis de
metilacion

diagnostico molecular
gendémico
secuenciacion masiva
paneles de genes

exoma

genoma

arrays de hibridacién
gendmica comparada.
Alcanzar hitos tan
relevantes para la

Genética Humana como
la  secuenciacion  del
primer genoma humano
en el afo 2001, o la
caracterizacién del primer
haplotipo humano por el
consorcio HapMap.

Han permitido la rapida
expansion de su uso en la

comunidad cientifica
ofreciendo nuevas
alternativas para la
secuenciacion de
genomas

completos 11, 12, 13,
resecuenciacion dirigida
de zonas concretas del
genoma 14, 15, 16, 17,
secuenciacion de
transcriptomas completo
(RNA-Seq), identificacion
de microRNAs, estudios
de interacci6n proteina-
DNA (ChlP-seq) o]
estudios de metilacion
entre otros.

Amplificacion de una
region especifica del
gen de interés.
Transcripcion y
traduccion in vitro del
producto de reaccién de
amplificacion.
Deteccion de los
productos traducidos.

Las proteinas
constituyen, en muchos
casos, el origen de las
enfermedades,

sencillamente  porque

estan involucradas en
numerosos y diversos
procesos, muy
especificos en la
mayoria de las
ocasiones

PTT facilité la deteccion
de nuevos tipos de
mutacion, debido a que
un cambio en la
secuencia genera una
region altamente
mutable y detectable en
la superficie del ARN.


https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0716864015000942#bib0055
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0716864015000942#bib0060
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0716864015000942#bib0065
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0716864015000942#bib0070
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0716864015000942#bib0075
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0716864015000942#bib0080
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0716864015000942#bib0085
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