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Las frecuencias agregadas

INTRODUCCION PROCESADO DE MUESTRAS
(MAF) se pueden descargar

El conocimiento de la variabilidad genetica local es de gran = ll = \/CF file mediante peticion a CVS,
Importancia en la medicina personalizada, ya que permite un

analisis mas preciso, siendo un factor critico para el
descubrimiento de nuevos genes y variantes geneéticas de
enfermedad.
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ANALISIS DE LA VARIABILIDAD ESPANOLA

CSVS (Collaborative Spanish Variant Server) proporciona informacion sobre la variabilidad
gendmica de la poblacidn espanola, muy util para filtrar polimorfismos y variaciones locales
durante el proceso de priorizacidon de genes candidatos a explicar una enfermedad. Actualmente
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Para garantizar la fiabilidad de los datos incluidos en CSVS implementamos
controles de identidad que no comprometen la privacidad ni posibilitan la
reidentificacion de individuos. [1]
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HALLAZGOS SECUNDARIOS

CSVS anota las variantes clasificadas como posible hallazgo secundario segun los
criterios establecidos por ACMG para una lista de 78 genes accionables (ACMG V3.).
Proporciona ademas el fenotipo asociado, el término OMIM y el modo de herencia en
cada caso. [2]
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