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Publicado el
primer mapa de
las mutaciones
del ADN que
afectan a la salud

» Investigadores
secuenciaron el genoma
de 1.092 personas para
esclarecer el componente
genético de las dolencias

EFE

MADRID. Un consorcio in-
ternacional de investigadores
ha secuenciado el genoma de
1.092 individuos de 14 pobla-
ciones de cuatro continentes,
con el objetivo de crear un
mapa de alta resolucion de las
principales mutaciones del
ADN que afectan a la salud
humana.

Se trata de la primera fase
de un proyecto cuyos resulta-
dos se publicaron ayer en la
revista Nature y que constata
que individuos provenientes
de diferentes grupos poblacio-
nales tienen diferentes perfiles
genéticos en lo que respecta a
variantes raras y comunes.

El objetivo de este «ambi-
cioso» proyecto es contribuir
a esclarecer cudl es el compo-
nente genético de las enferme-
dades mediantela creacién de
un mapa genético que recoja
el espectro de las variantes
genéticas que existen entre
los individuos y grupos po-
blacionales, segiin la univer-
sidad salmantina. Todos los
humanos comparten cerca
del 99% del material genético
y las diferencias individuales
se explicarian porel 1% de ADN
Testante.

REPRESENTACION. Este tra-
bajo supone una presentacion
global de los primeros resul-
tados y en un futuro se irin
publicando otros articulos
en los que se ahonde en esas
diferencias entre individuos
y poblaciones. Lo que si cons-
tata eraalgo yasabido, quelas
poblaciones africanas presen-
tan una variabilidad genética
mas alta,

De entre las poblaciones
seleccionadas para el estudio,
unade ellas ha sido la espario-
la peninsular: 62 agrupacio-
nes familiares. El objetivo es
analizar 2,500 individuos de
26 poblaciones,

Este proyecto, para el que
se ha trabajado con personas
sanas de Europa, Africa, Asia
Oriental y América, supone
un adelanto sin precedentes
en la capacidad de relacionar
la informacion secuencial del
ADN con riesgo de incidencia
de enfermedades.



