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DESCRIPCIÓN DE LA ACTIVIDAD INVESTIGADORA / SUMMARY OF RESEARCH

Today’s biomedicine is thriving on the wings of genomics and 

bioinformatics, understood under the prism of systems biology. 

Following this philosophy, the general objective of our department 

is to relate the mutations and genomic structure (through our 

Comparative Genomics unit) to their effect at cellular, regulatory 

and phenotypic level (Functional Genomics) trying to understand the 

mechanism of action (Structural Genomics).

The analysis of the huge amounts of data produced by the new high-

throughput technologies (microarrays, next generation sequencing, 

GWAS, etc.) is nowadays recognised as the main bottleneck hindering 

the effi cient and extensive use of genomics technology. Our department 

has a strong commitment to the development of innovative analysis 

algorithms and bioinformatics tools, in close contact with laboratory 

researchers. Thus we have developed state-of-the-art programmes 

for gene expression data analysis (GEPAS, the most extensively used 

web server in its genera), phylogenomics (Phylemon), functional 

interpretation of genome-scale experiments (Babelomics), structural 

alignment of RNAs (SARA), etc.

We also form part of three large initiatives in Spain: the Spanish 

Institute of Bioinformatics (INB), the CIBER of rare diseases and 

the Spanish Cancer Network, as well as being involved in several 

international consortia such as the MAQCII, which aims to establish 

best practices in the use of microarrays for prognostic and diagnostic 

purposes, the SEQC, which aims to establish quality control criteria in 

next generation sequencing methodologies, and the STAR consortium, 

which targets the characterisation of the variability in the rat genome 

(Saar et al., 2008 Nat. Genet).

Hoy en día, los principales avances en biomedicina vienen de la 

genómica y la bioinformática, entendidas bajo la perspectiva de la 

biología de sistemas. Con esta fi losofía, el objetivo general de nuestro 

departamento es relacionar la estructura genómica y las mutaciones 

(a través de nuestra unidad de genómica comparativa) con sus efectos 

a nivel regulatorio, celular y fenotípico (genómica funcional) tratando 

de entender los mecanismos de acción subyacentes (genómica 

estructural).

El análisis del enorme volumen de datos producido por las técnicas 

de alto rendimiento (microarrays, secuenciación de nueva generación, 

GWAS, etc.) es reconocido hoy en día como uno de los principales 

cuellos de botella para el uso efi ciente de las metodologías genómicas. 

Nuestro departamento está fi rmemente involucrado en el desarrollo 

de algoritmos y herramientas bioinformáticas innovadoras en 

contacto directo con investigadores de laboratorio. Por ello, hemos 

desarrollado programas para el análisis de la expresión génica (GEPAS, 

el servidor de web más usado en su género), fi logenómica (Phylemon), 

interpretación funcional de experimentos a escala genómica 

(Babelomics), alineamientos estructurales de RNAs (SARA), etc.

Formamos parte de tres importantes iniciativas nacionales: el 

instituto de bioinformática (INB), el CIBER de enfermedades raras 

y la red española de cáncer (RTICC). También estamos involucrados 

en varios consorcios internacionales, como el MAQCII, que intenta 

establecer el uso correcto de los microarrays con propósito pronóstico 

y diagnóstico, el SEQC, que intenta establecer controles de calidad en 

las metodologías de secuenciación de nueva generación o el STAR, 

que busca la caracterización de la variabilidad en el genoma de la rata 

(Saar et al., 2008 Nat. Genet).

Joaquín Dopazo Blázquez (jdopazo@cipf.es)
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 Genómica funcional: Relaciones entre la expresión de los genes, sus 

mutaciones y la función, dentro de la biología de sistemas, en el 

contexto de las enfermedades.

 Genómica comparativa: Análisis de los patrones y procesos ocurridos 

durante la evolución del genoma y su aplicación en salud humana 

y enfermedades.

 Genómica estructural: Uso de las leyes de la física y la evolución 

para desarrollar y aplicar métodos bioinformáticos para entender y 

caracterizar la regulación de la célula.

 Functional genomics: Decipher the interplay between gene 

expression, mutations and function under the systems biology 

prism, in the context of diseases.

 Comparative genomics: Analysis of patterns and processes which 

have occurred during the evolution of our genome, and their 

application to human health and disease.

 Structural genomics: Use of the laws of physics and evolution to 

develop and apply computational methods to understand and 

characterise cell regulation beyond proteins.



 Huerta-Cepas, J., Bueno, A., Dopazo, J., Gabaldon, T.(2008); Phy-21. 

lomeDB: A database for complete collections of gene phylogenies. 

Ed. Nucleic Acids Res. D491-6.

 Capriotti, E. Marti-Renom, M.A.(2008); Computational RNA struc-22. 

ture prediction. Ed. Current Bioinformatics 3(1)32-45.

 Valls, J., Grau, M., Sole, X., Hernandez, P., Montaner, D., Dopazo, 23. 

J., Peinado, M.A., Capella, G., Pujana, M.A., Moreno, V. (2008) ; 

CLEAR-test: Combining inference for differential expression and 

variability in microarray data analysis. Ed. Journal of Biomedical 

Informatics. 41(1):33-45.

 Capriotti, E., Arbiza, L., Casadio, R., Dopazo, J., Dopazo, H., Marti-24. 

Renom, M.A. (2008); The use of estimated evolutionary strength at 

the codon level improves the prediction of disease related protein 

mutations in human. Ed. Human Mutation. 29(1):198-204.

PAS, a web-based tool for microarray data analysis and interpre-

tation. Ed. Nucleic Acids Res. 36(Web Server issue):W308-14.

 14. Wilkinson MD, Senger M, Kawas E, Bruskiewich R, Gouzy J, Noirot 

C, Bardou P, Ng A, Haase D, Saiz Ede A, Wang D, Gibbons F, Gordon 

PM, Sensen CW, Carrasco JM, Fernández JM, Shen L, Links M, Ng 

M, Opushneva N, Neerincx PB, Leunissen JA, Ernst R, Twigger S, 

Usadel B, Good B, Wong Y, Stein L, Crosby W, Karlsson J, Royo 

R, Páraga I, Ramírez S, Gelpi JL, Trelles O, Pisano DG, Jimenez N, 

Kerhornou A, Rosset R, Zamacola L, Tárraga J, Huerta-Cepas J, 

Carazo JM, Dopazo J, Guigo R, Navarro A, Orozco M, Valencia A, 

Claros MG, Pérez AJ, Aldana J, Rojano MM, Fernandez-Santa Cruz 

R, Navas I, Schiltz G, Farmer A, Gessler D, Schoof H, Groscurth 

A. (2008); Interoperability with Moby 1.0--it’s better than sharing 

your toothbrush!. Ed. Brief Bioinform. 9(3):220-31.

 Robert Stierum, Ana Conesa , Wilbert Heijne, Ben van Ommen, 15. 

Karin Junker, MAry P. Scott, Roger J. Price, Clive Meredith, Brian 

G. Lake, John Groten. (2008); Transcriptome analysis privides new 

insights into liver changes induced in the rat upon dietary ad-

ministration of the food additives butylated hydroxytoulene, cur-

cumin, propyl gallate and thiabendazole. Ed. Food and Chemical 

Toxicology, 46(8):2616-28.

 Götz, S., Williams, T.D., Nagaraj, S.H., Nueda, M.J., Terol, J., García-16. 

Gómez, J.M., Robles, M., Talón, M., Dopazo, J., Conesa, A. (2008); 

High-throughput functional annotation and data mining with the 

Blast2GO suite. Ed. Nucleic Acids Res. 36:3420-3435.

 Agudo, M., Sobrado, P., Pérez-Marín, M.C., Lönngren, U., Conesa, 17. 

A., Cánovas, I., Salinas-Navarro, M., Miralles-Imperial, J., Hallböök, 

F., Vidal-Sanz, M. (2008); Time course profiling of retinal transcrip-

tome after optic nerve transection and crush. Ed. Molecular Vision 

14:1050-1060.

 Conesa, A., Goetz S. (2008); Blast2GO: A comprehensive suite for 18. 

functional analysis in plant genomics. Ed. Journal of Plant Genom-

ics, 2008;2008:619832.

 Montero-Conde, C., Martín-Campos, J.M., Lerma, E., Gimenez, G., 19. 

Martínez-Guitarte, J.L., Combalía, N., Montaner, D., Matías-Guiu, 

X., Dopazo, J., de Leiva, A., Robledo, M., Mauricio, D. (2008); Mo-

lecular profiling related to poor prognosis in thyroid carcinoma. 

Combining gene expression data and biological information. Ed. 

Oncogene. 27(11):1554-61.

 Reumers J., Conde L, Medina I, Maurer-Stroh S, Van Durme J, Do-20. 

pazo J, Rousseau F and Schymkowitz J (2008); Joint annotation 

of coding and non-coding single nucleotide polymorphisms and 

mutations in the SNPeffect and PupaSuite databases. Ed. Nucleic 

Acids Res. 36(Database issue):D825-9.



CIPF, memoria 200890 / 91Programas científicos / Scientific Programmes
Descubrimiento de Nuevos Fármacos / Drug Discovery

Autores / Authors: Dopazo, H.

Título / Title: Selective Constraints on Human Disease Mutations and 

Polymorphisms in Handbook of Human Molecular Evolution

Editorial / Publisher: Hildegard Kehrer-Sawatzki & David N. Cooper. 

John Wiley & Sons, Ltd. UK.

Autores / Authors: Dopazo, H.

Título / Title: Selective Constraints and Human Disease Genes: Evolu-

tionary and Bioinformatic Approaches in Encyclopedia of Life Science

Editorial / Publisher: John Wiley & Sons, Ltd. UK.

Autores / Authors: Gabaldón T., Gil R., Peretó J., Latorre A. and Moya A.

Título / Title: The core of a minimal gene set: insights from natural 

reduced genomes in Protocells: bridging nonliving and living matter

Editorial / Publisher: S. Rasmussen et. al., The MIT press.

Autores / Authors: Gabaldón, T.

Título / Title: Comparative genomics-based prediction of protein func-

tion. in Methods in Molecular Biology, Vol. 439: Genomics Protocols.

Editorial / Publisher: M. Starkey and R. Elaswarapu, Humana press

Autores / Authors: Dopazo J and Al-Shahrour, F.

Título / Title: Expression and Microarrays Methods in Molecular Biol-

ogy. Bioinformatics vol 2. Structure, function and applications.

Editorial / Publisher: Humana Press. NJ, USA.

Autores / Authors: Capriotti, E., Marti-Renom, M.A.

Título / Title: Assessment of protein structure predictions in Computa-

tional Structural Biology.

Editorial / Publisher: World Scientific

Autores / Authors: Marti-Renom, M.A. Capriotti, E. Shindyalov, I. 

Bourne, P.

Título / Title: Structural Comparison and Alignment in Structural Bio-

informatics

Editorial / Publisher: Wiley- Blackwell ISBN: 978-0-470-18105-8

LIBROS / BOOKS


