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Análisis de genealogías (tríos) para identificar la aparición de 
nuevas mutaciones:



De dónde viene la nueva mutación? Hace falta 
información de algún snp próximo.

No es suficiente. Hace falta conocer la fase (acoplamiento/repulsión)





Se clonó el producto de la amplificación por PCR de la región de la mutación del niño del ejemplo 
anterior. Posteriormente se secuenciaron varios clones con el siguiente resultado: 

clon 1:

clon 2:

clon 3:

De qué progenitor viene la mutación?




