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Variacion en el contenido en GC% en
procariotas
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Preparacion de componentes
mayores del genoma de raton
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Visualizacion de los isocoros por métodos

computacionales
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Contenido en GC de los intrones
humanos
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exones

N W R OO N 0 ©

CORRELACIONES COMPOSICIONALES

GC exones vs Isocoros
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Correlaciones entre GC3 vs
GC2y GCl1l
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Density

Human Genome: GC distibution
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Correlacion entre el contenido en GC de
los cromosomas vy la respectiva longitud
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Correlaciones entre el GC de cada cromosoma
y la media de GC3 y de los intrones

Y =-0.272 + 2.099 * X; R"2 = 0.849
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