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Recordemos un poco…

¿En qué consiste un experimento de RNAseq?

¿Qué resultados nos permite obtener?

¿Qué se imaginan que varía en un experimento de single cell RNAseq respecto a un 
experimento de RNAseq tradicional?



Objetivo de este práctico

Visualizar y re-analizar un set de datos de transcriptómica de célula única proveniente de
embriones de ratón en diferentes estadios del desarrollo, familiarizándonos con este tipo de
datos y observando cómo varia la expression génica durante la organogénesis.



Introducción a transcriptómica de célula
única (single cell RNAseq)



Aplicaciones de single cell RNAseq



Artículos de single cell RNAseq



De dónde provienen los datos que vamos
a analizar?



Organogénesis en Ratón

200k 
cells

13M
cells

Etapas en las que los investigadores extraen
células para estudiar organogénesis



Como obtuvieron los investigadores
estos datos?



Análisis de resultados



Opciones
1) 

- Descargar las 11.000.000.000 de secuencias

- Filtrar por calidad y alinearlas contra el genoma

- Generar una matríz de conteos

- Utilizar herramientas bioinformáticas complejas específicas para este tipo de análisis.

2)

- Visualizar y analizar los resultados en el atlas web publicado por los investigadores. 

Necesidad de altísima
capacidad computacional y 
de formación en
bioinformática



https://descartes.brotmanbaty.org/





Desarrollo del tubo neural y la notocorda



Qué tipos celulares hay en cada estadio?



Neuronas excitatorias

Qué pueden ser las líneas
paralelas que llegan a un 
mismo destino?



Progenitores neuronales



Se puede detectar los marcadores genéticos de cada cluster detectado.
Cómo varia el número de células detectado a medida que se avanza en el desarrollo?

Qué hace
Foxb1?



Ejercicio
Seleccione clusters celulares que le interesen y estén relacionados entre sí de cierta manera en
el desarrollo (ej: notocorda, tubo neural, progenitores neurales, neuronas excitatorias)

Anote los marcadores más significativos

Esperaba la presencia de alguno de estos marcadores?

Encontró algún marcador que no esperaba?

Qué función cumplen estos genes?

Cómo le parece que afecta la expresión de este gen en el desarrollo?





Teniendo en mente genes claves…



Recordemos…



Ejercicio
Observen la expresión de genes claves en el desarrollo neuronal…

Cómo varia entre los principales tipos celulares?

Qué opina de la variación intra-tipo celular?

Considera que algún subcluster del tubo neural es más probable que contenga células de la 
región ventral? Y de la región dorsal?

Qué subcluster del tubo neural considera que es más probable que contenga a los precursores 
de motoneuronas?



Descarga y análisis de genes diferenciales





Qué haríamos si quisieramos ayudar a los 
investigadores?
Descarguemos la tabla que se encuentra subida al EVA, conteniendo el material suplementario
del artículo.





Introducción a spatial transcriptomics (single 
cell RNAseq)
Además de tener información de la heterogeneidad del tejido en estudio, nos da información
posicional. 



MOSTA Atlas


