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Identificación y valoración de genes esenciales en líneas celulares 
tumorales del panel NCI-60 

 

RESUMEN 
 
El cáncer es una de las principales causas de muerte a nivel mundial, según 

datos de la Organización Mundial de la Salud (OMS); en 2020 provocó 10 millones de 

muertes. En este trabajo, se identifican y valoran genes esenciales para las líneas 

celulares tumorales del panel NCI-60. Se utilizan herramientas y recursos 

biocomputacionales para el análisis y descripción de la información presente en las 

bases de datos DEG, DepMap y NCI-60. Se trabaja con datos sobre la expresión 

génica para la identificación de los genes esenciales. El estudio se centra en la 

integración y análisis descriptivo de los datos para determinar uno o un grupo de genes 

esenciales que cumplan unas características determinadas y ofrecer así un listado de 

genes esenciales para el trabajo futuro en esta línea de investigación. Estos genes 

son dianas terapéuticas para el desarrollo de nuevas estrategias contra el cáncer y, 

como parte del trabajo, se ha llevado a cabo el diseño experimental para la validación 

o refutación de la relevancia funcional de estos genes esenciales para las líneas 

celulares tumorales del panel NCI-60. Este trabajo destaca la importancia del análisis, 

descripción y procesamiento de la información presente en las bases de datos 

biológicas, para la identificación de genes esenciales en el cáncer. Los datos 

obtenidos tienen el potencial de guiar futuras investigaciones para el desarrollo de 

terapias efectivas y personalizadas en el tratamiento del cáncer.  

 
 
Palabras clave: 
Cáncer – genes esenciales – panel NCI-60 – DEG – DepMap - líneas celulares 

tumorales – bases de datos 

 
  



 
 

 
Identification and assessment of essential genes in NCI-60 tumor cell lines 
 

ABSTRACT 
 
Cancer is one of the leading causes of death worldwide, according to data from 

the World Health Organization (WHO); in 2020 it caused 10 million deaths. In this work, 

essential genes for tumor cell lines of the NCI-60 panel are identified and assessed. 

Biocomputational tools and resources are used for the analysis and description of the 

information present in the DEG, DepMap and NCI-60 databases. Gene expression 

data are used for the identification of essential genes. The study focuses on the 

integration and descriptive analysis of the data to determine one or a group of essential 

genes that meet certain characteristics and thus provide a list of essential genes for 

future work in this line of research. These genes are therapeutic targets for the 

development of new strategies against cancer. An experimental design for the 

validation or refutation of the functional relevance of essential genes for the tumor cell 

lines of the NCI-60 panel was carried out.  This work highlights the importance of the 

analysis, description and processing of the information present in biological databases 

for the identification of essential genes in cancer. The data obtained have the potential 

to guide future research for the development of effective and personalized therapies 

for cancer treatment.  
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