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El volumen de los datos generados en la actualidad (entendiéndose como dato
a un aspecto determinado en el mundo real) esta creciendo a tasas elevadas
por lo que la generacion de grandes bases de datos y metodologias para su
analisis es un area de vacancia con alto impacto en diferentes ramas del
conocimiento, entre ellas la Genética.

No solo las aproximaciones Omicas en el estudio de moléculas tales como
genes, transcritptos, proteinas y metabolitos producen un alto numero de datos,
sino que también el estudio de niveles de organizacion mas complejos, entre
ellos: organismo, poblacion, comunidad y ecosistema, aplica tecnicas,
equipamientos y metodos de estudio que permiten generar una alta cantidad de
informacion.

En este contexto, a la secuenciacion masiva de acidos nucleicos, la
determinacion de la composicion aminoacidica de los polipéptidos, la evaluacion
de variaciones en los perfiles de lipidos, glucidos, pigmentos, vitaminas en
diferentes procesos bioldgicos, se suman los estudios fendmicos e
interactomicos, la teledeteccion, la digitalizacion de imagenes, la disponibilidad
de registros y censos de larga data, confluyendo a incrementar el numero de
datos disponibles.

La organizacion, sistematizacion, informatizacion y el analisis de estas bases
grandes de datos, generan desafios epistemologicos, computacionalesy
tecnoldgicos que seran abordados en este Simposio, con especial atencion a
sus implicancias en los estudios genéticos.



