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¢,Qué son lasislas CpG?

Son la manifestacion en la secuencia del genoma de los patrones de metilacion
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La desaminacionespontaneade m5C (80% de CpGs en el genoma
humano) provoca la mutacion espontaneade contextosCG a TG
Generalmente, los CpGs se agrupan en regiones no metiladas

d Global DNA methylation
(animals, for example, Homo sapiens)
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Propiedades de las islas CpG

Human Chromosome 19 17195000-17260000
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PROPIEDADES
*Ricas en G+Cy CpGs conlongitudessuperioresa 200 nts
*Elevados ratios O/E (humero de CpGs observado/esperado)
*Frecuentemente,localizadas en las regiones promotorasdelos genes
*Alrededordel 70% delos genes presentanunaislaCpG (Todos
los ‘housekeeping’y la mitad de los genes tejido-especificos)
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Anexos a la definicion clasica

Estado de metilacion

62,379
(41.8%)

Localizacion

Minireview

CpG islands — ‘A rough guide’
Edited by Miguel De la Rosa

Robert S. lllingworth & - &4, Adrian P. Bird &4

45,701

h\ (30.62%)

DMaIs: Islas Diferencialmente metiladas
MIs: Islas Metiladas
Uls: Islas No Metiladas
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Dinamica evolutiva de las islas CpG
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Densidad de CpGs y Metilacion

Mrap (699 bp)
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En regiones con baja densidad
de CpGs, los factores de union
al DNAYy sus sitios de unién son
necesarios y suficientes para
generar regiones con bajos
niveles de metilacion.
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Figure 4 | REST is required for LMR formation at its binding sites.
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Metodos computaciones de prediccion de islas CpG

« Meétodos de ventana (Takai & Jonesy CpGProD)
Basados en umbrales de caracteristicas composicionales dentro de
ventanas moviles en la secuencia

« Métodos de adiciOn (CpGreporty UCSC)
Basados en la identificacion de regiones con una mayor proporcion de
CpGs que las regiones colindantes

« Meétodos de agrupacion (CpGcluser, cgClusters y CGl_HMM)
Basados en criterios estadisticos y composicionales de la secuencia



Métodos de ventana (Sliding Windows)

A
-
200bp
Table 1.
— e ————— Overview of CpG island prediction algorithms.
c Database/prediction Length G+ C CpG[o/fe] RM? Comments
T ENSEMBL =400 >50% 0.6 N Stringent length constraint
0 A bl NCBI relaxed =200 =50% =06 N  Total CGls = 307 193
NCBI strict =500 =50% =0.6 N Total CGIs = 24 163
HEHE ; H-HHHH I uscs® =200 =60% =06 Y Total CGIs = 28 226
E EMBOSS uD* ubD uD NA  Variable parameters
. CpGProD =500 =50% =06 Y Total CGIs =76 793
— T TN T BT TR PRTERTI N H : CpGcluster NA MNA NA N Clustering Total = 197 727
e
i HH R
G
AT HHH N HH T Dependenciadelos umbrales seleccionados
H Parametros especie especificos
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Matematicamenteincompletos

<100bp

B T e L L Comprehensive analysis of CpG islands in human
chromosomes 21 and 22

Daiya Takai* and Peter A. Jones



Métodos de adicion (Running Sum)

METODO

1. Calculascoreentorno a cadaposicion(+17 CpG/ -1 noCpG)

2. ldentificaregiones conscores maximos

3. Ventanas con scores maximos aplica umbrales de longitud, GC y ratio O/E (s6lo UCSC)
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Islas CpG en funciénde composicion local



Méetodos de agrupacion (Clustering)

¢, Quédistancia?
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Determine the distance (d) of each CpG to the next CpG downstream in the DNA

sequence:

10,5,5,3,1,8,23,34,21,12,2,5,8,6,9,...N-1
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