Resumen del interés cientifico del grupo de José Luis Gomez Skarmeta

El genoma de los animales estd compuesto en su gran mayoria por ADN no codificante.
Esta parte del genoma contiene una inmensa cantidad de regiones reguladoras necesarias
para activar de una forma muy controlada como, cudndo y donde se transcriben los genes.
En los ultimos afios se han desarrollado numerosas técnicas basadas en secuenciacion
masiva que permiten identificar a nivel gendmico todas las regiones reguladoras que
operan en un momento dado del desarrollo o en un 6rgano o tejido. Ademas, a través de
técnicas de conformacion de la cromatina, se ha podido comprobar recientemente que la
correcta funcion de estas regiones reguladoras requiere una organizacion muy precisa en
el espacio 3D del nucleo, lo que facilita la interacciéon de un conjunto de regiones
reguladoras con su promotor diana, definiendo lo que se conoce como el paisaje regulador
de los genes.

El interés de mi laboratorio ha sido entender cual es el papel de la informacién reguladora
y su organizacién 3D en el genoma durante el desarrollo embrionario, la evoluciéon del
plan corporal de los animales y a las enfermedades humanas. Para abordar estas
cuestiones, el grupo integra datos gendémicos, datos genéticos, ensayos funcionales y
estudios comparativos utilizando diferentes modelos animales de vertebrados. Esta
aproximacion en la interfaz entre la Biologia del Desarrollo, la Gendmica y la Evolucion
ha permitido convertir al grupo en un laboratorio referente en el campo de la regulacion
génica.
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