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Explorando datos abiertos en biomedicina: Una 
introducción práctica al uso de GEO y GEO2R
Exploring open data in biomedicine: A practical introduction to 

using GEO and GEO2R

SUMMARY
The NCBI Gene Expression Omnibus (GEO) is a public repository containing thousands of gene expression 
studies and other molecular profiles. Reusing these open data makes it possible to generate hypotheses, 
validate findings, and perform exploratory in silico analyses without laboratory costs. In this article, we 
explain in simple language what GEO is, what information it contains, and how to use accessible tools 
such as GEO2R to perform basic reproducible analyses, even in institutions with limited resources. We 
also present an illustrative example of the workflow and potential results, without establishing definitive 
biological or clinical conclusions.
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RESUMEN
El Gene Expression Omnibus (GEO) del NCBI es un repositorio público con miles de estudios de expre-
sión génica y otros perfiles moleculares. Reutilizar estos datos abiertos permite generar hipótesis, validar 
hallazgos y realizar análisis exploratorios in silico sin costo de laboratorio. En este artículo explicamos, 
con lenguaje sencillo, qué es GEO, qué información contiene y cómo usar herramientas accesibles como 
GEO2R para análisis básicos reproducibles, incluso en instituciones con recursos limitados. Además, 
presentamos un ejemplo ilustrativo del flujo de trabajo y posibles resultados, sin establecer conclusiones 
biológicas o clínicas definitivas.

Palabras clave: GEO, bioinformática accesible, datos biomédicos abiertos.

Sección: ¿Cómo funciona?
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 Introducción
En los últimos años, la disponibilidad de 

datos biomédicos abiertos ha crecido de for-
ma sostenida. Entre los repositorios más usa-
dos se encuentra el Gene Expression Omnibus 
(GEO), administrado por el NCBI, que almace-
na estudios de expresión génica y otros per-
files moleculares provenientes de múltiples 
especies, tejidos y condiciones. Aparte de al-
macenar datos, no todos saben que los datos 
públicos pueden ser reanalizados y que los 
nuevos análisis in silico pueden publicarse; el 
reanálisis de resultados ya publicados es una 
práctica consistente con la ciencia abierta y la 
reproducibilidad [1].

En este contexto, el objetivo de este ar-
tículo es presentar, de manera accesible, el 
potencial de GEO como herramienta para el 
aprendizaje y la exploración inicial de datos 
biomédicos abiertos, así como ilustrar el uso 
básico de GEO2R mediante un ejemplo prác-
tico. El caso mostrado tiene una finalidad ex-
clusivamente didáctica y no pretende sustituir 
análisis bioinformáticos más rigurosos ni sus-
tentar conclusiones biológicas o clínicas defi-
nitivas.

¿Qué es GEO y por qué importa?
GEO es, en esencia, una gran biblioteca 

digital de datos de expresión génica (actividad 
de los genes). Creada en el año 2000 por el 
Centro Nacional de Información Biotecnológi-
ca (NCBI) de Estados Unidos, fue el primer re-
positorio público dedicado a recopilar y com-
partir datos de este tipo. Surgió en paralelo al 
Proyecto Genoma Humano, cuando la comuni-
dad científica necesitaba un lugar común para 
almacenar y consultar grandes volúmenes de 
información omica [2].

El análisis diferencial consiste, de forma 
sencilla, en comparar dos o más grupos de 
muestras para identificar cambios moleculares 

asociados con una condición biológica o clíni-
ca. En estudios de expresión génica, este aná-
lisis permite reconocer qué genes están más 
o menos activos entre grupos; por ejemplo, 
puede utilizarse para comparar tejido hepáti-
co sano y tejido hepático enfermo, e identificar 
qué genes aumentan o disminuyen su activi-
dad en asociación con la enfermedad. El análi-
sis de expresión génica diferencial consiste, de 
forma sencilla, en medir qué genes están más 
encendidos o apagados en diferentes grupos 
de muestras [1,3]. Por ejemplo, este tipo de 
análisis puede emplearse para comparar te-
jido hepático sano y tejido hepático enfermo, 
con el fin de identificar qué genes aumentan 
o disminuyen su actividad en asociación con 
una enfermedad. La expresión génica puede 
entenderse como una fotografía de los proce-
sos celulares que ocurren en el momento en 
que se toma la muestra. GEO nació para alma-
cenar esas “fotografías” en forma de tablas y 
ponerlas al alcance de cualquier persona, en 
cualquier país, sin costo.

GEO no almacena únicamente estudios 
de expresión génica, sino también otros tipos 
de datos omicos, como metilación del ADN, 
microARN y otros perfiles moleculares. En es-
tudios de metilación, como el presentado en 
este trabajo, el análisis se orienta a identifi-
car sitios CpG con diferencias en su nivel de 
metilación entre grupos, en lugar de cambios 
en la actividad génica. Por ello, los resultados 
obtenidos con GEO2R dependen del tipo de 
estudio analizado y pueden consistir en genes 
diferencialmente expresados o en sondas y si-
tios CpG diferencialmente metilados [3].

Cómo empezar con GEO sin progra-
mar

En la ciencia tradicional, los datos solían 
quedarse en el laboratorio donde se genera-
ban, a veces “olvidados” tras la publicación 
del artículo. GEO cambió esa dinámica: una 
vez que el estudio se publica, los datos quedan 
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disponibles para toda la comunidad (Figura 1). 

Esta posibilidad de reanalizar datos es 
especialmente valiosa para grupos que inician 
su trayectoria, que trabajan con presupuestos 
ajustados y que no tienen experiencia en aná-
lisis en laboratorio de biología molecular, pues 
solo con una computadora y conexión a inter-
net es factible realizar experimentos in silico a 
gran escala sin incurrir en costos de reactivos, 
infraestructura o animalarios. Además, el uso 
de métodos estadísticos y plataformas bioin-
formáticas amigables permite contrastar hi-
pótesis de forma rápida, comparar estudios y 
aumentar la solidez de los hallazgos mediante 
validaciones cruzadas.

Advertencia metodológica. El análi-
sis presentado es únicamente ilustrativo y no 
debe considerarse evidencia concluyente. En 
estudios ómicos, en particular de metilación 
del ADN, la interpretación requiere un diseño 
estadístico y experimental riguroso, incluyen-
do control de calidad, normalización, efectos 

de lote, covariables y validación independien-
te.

Los datos públicos de GEO también pue-
den promover colaboraciones internacionales, 
por ejemplo, para validar un resultado encon-
trado en determinada población con otras po-
blaciones. 

Caso ilustrativo: búsqueda y reanáli-
sis exploratorio en obesidad

La obesidad, campo de estudio de nues-
tro grupo de investigación, es una enfermedad 
crónica de creciente prevalencia a nivel mun-
dial; su origen es multifactorial [4] y el uso de 
herramientas omicas puede aportar más in-
formación sobre la condición [5]. La Figura 2 
muestra la cantidad de datos disponibles al 
buscar el término obesity en GEO; se recupe-
raron 23,813 conjuntos de datos (consulta rea-
lizada el 15 de enero de 2026).

Figura 1. Página principal de Gene Expression Omnibus (GEO), repositorio público del NCBI para consulta de 
estudios y muestras de datos ómicos.. Disponible en: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo
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Salvo indicación en contrario, las búsque-
das y capturas de pantalla incluidas en este 
trabajo corresponden a consultas realizadas 
en GEO en enero de 2026. En la búsqueda del 
término obesity, GEO recuperó 23,813 conjun-
tos de datos (15 de enero de 2026), como se 
muestra en la Figura 2.

De estos conjuntos de datos, encontra-
mos para el término “obesity” estudios corres-
pondientes a veinte grupos de organismos di-
ferentes, como se muestra en la Figura 3.

La Figura 4 muestra qué tipos de expe-
rimentos se almacenan en la base de datos; 
en el menú de la izquierda, el usuario puede 

Figura 2. Resultados de búsqueda en GEO para el término “obesity”, que muestran el número de conjuntos 
de datos recuperados al momento de la consulta (15 de enero de 2026).

Figura 3. Resultados de GEO DataSets para el término obesity, mostrando los organismos más frecuentes 
asociados a los conjuntos de datos recuperados.
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seleccionar el tipo de experimento deseado 
eligiendo las técnicas en study design para al-
gunos estudios.

En las siguientes imágenes, hemos se-

leccionado un estudio para ejemplificar las 
funcionalidades de la plataforma. La Figura 5 
muestra el estudio seleccionado para los pasos 
siguientes. Para este ejemplo, seleccionamos 
un estudio de nuestro grupo donde evaluamos 

Figura 4. Filtro de búsqueda para estudios con seres humanos y selección del tipo de análisis de expresión génica.

Figura 5. Un estudio sobre las firmas epigenéticas moduladas por la intervención del entrenamiento físico en 
mujeres obesas, desarrollado por el grupo.
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la metilación de ADN antes y después de la 
intervención de ejercicio físico durante ocho 
semanas en mujeres con y sin obesidad. Para 
utilizar las herramientas bioinformáticas incor-
poradas al sistema sin necesidad de progra-
mación, el usuario debe consultar los estudios 
que incluyen la opción “Analyze with GEO2R”.

La Figura 6 muestra la interfaz del estudio 
localizado. Para analizar utilizando las herra-
mientas básicas, se debe hacer clic en el bo-
tón “Analyze with GEO2R”.

En este caso ilustrativo, la pregunta ex-

ploratoria planteada fue si existen sitios CpG 
con metilación diferencial entre participantes 
con circunferencia de cintura elevada y parti-
cipantes con circunferencia de cintura normal 
dentro del conjunto de datos seleccionado. 
Esta comparación se utiliza únicamente para 
mostrar cómo GEO2R permite organizar gru-
pos, ejecutar análisis básicos y visualizar re-
sultados en un estudio de metilación del ADN.

Los datos públicos de GEO pueden reu-
tilizarse con distintos fines, incluyendo la re-
producción de análisis originales con fines de 
aprendizaje o verificación, así como la explo-

Figura 6. Resumen del estudio seleccionado.
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Figura 7. Filtrado del estudio seleccionado y separación de las muestras según la circunferencia de cintura para 
realizar una comparación exploratoria de metilación del ADN entre grupos.

Figura 8. Información sobre cómo iniciar el análisis después de la búsqueda, con una guía de “Quick start” con 
consejos sobre cómo analizar. Referencia.

Figura 9. Opciones de análisis específicas relacionadas con el objetivo del estudio.
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ración de nuevas preguntas de investigación. 
Dado que, en el contexto de la obesidad, una 
circunferencia de cintura superior a ochenta 
y ocho centímetros en mujeres constituye un 
factor de riesgo [6], en este ejercicio se reorga-
nizaron las participantes del estudio de ejem-
plo de acuerdo con este criterio para ilustrar 
la identificación exploratoria de sitios CpG con 
metilación diferencial (Figura 7).

Consideramos High WC a las personas 

que, en el momento previo al entrenamiento 
físico, tenían una circunferencia de cintura ma-
yor de ochenta y ocho centímetros (n = 9) y 
las comparamos con individuos que tenían una 
circunferencia de cintura menor de ochenta y 
ocho centímetros (n = 2).

Acceder a GEO no exige habilidades 
avanzadas de programación. Varias herra-
mientas web permiten realizar análisis con 
pasos guiados. GEO2R es la interfaz del pro-

Figura 10. Opciones de análisis específicas relacionadas con 
el objetivo del estudio.

Figura 11. Los resultados de los análisis con opciones gráficas generadas automáticamente por GEO eliminan la necesidad 
de software asociado o conocimientos profundos para seleccionar figuras específicas.

Figura 12. Resultados de la comparación entre los grupos 
como altos (grupo High WC) y normales (grupo Lower WC), 

mostrados en un gráfico de volcán generado con GEO, 
útil para visualizar diferencias estadísticas en estudios 

epigenéticos.
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pio GEO para comparar grupos de muestras 
dentro de un estudio y obtener listas de genes 
diferencialmente expresados o metilados con 
métodos estadísticos consolidados (por ejem-
plo, limma). Presenta resultados tabulados y 
gráficas básicas, y ofrece el código empleado 
para fomentar la transparencia.

La Figura 8 muestra cómo iniciar el análi-
sis después de seleccionar a las participantes.

Otras opciones de análisis (Figura 9) y 
también el código del script se pueden con-
sultar en la interfaz (Figura 10). Aunque este 
estudio se centra en la metilación del ADN, se 
utiliza la función limma, que es el estándar de 
oro para analizar datos de expresión génica y 
también puede usarse para analizar datos de 
metilación de ADN [7].

La Figura 11 muestra los resultados de 
este análisis de ejemplo; se generan varios 
gráficos y análisis sin necesidad de conoci-
mientos de programación.

En este ejercicio ilustrativo, el análisis 
mostró señales diferenciales en dos sitios CpG, 
cg08977382 (gen EDARADD) y cg13920856 
(gen TANC1), los cuales pueden observarse en 
el gráfico de volcán (puntos rojos, Figura 12). 
Este tipo de visualización es ampliamente utili-
zado en estudios epigenéticos para mostrar, de 
manera exploratoria, la magnitud del cambio y 
su significancia estadística [8]. Los resultados 
aquí presentados se incluyen únicamente para 
ejemplificar el tipo de salida que GEO2R puede 
generar a partir de un conjunto de datos pú-
blico. Debido al tamaño muestral reducido, al 
desbalance entre grupos y al carácter explo-
ratorio del ejercicio, estos hallazgos no deben 
interpretarse como evidencia concluyente de 
asociación biológica o clínica, sino como una 
demostración del potencial de la herramienta 
para apoyar análisis iniciales y la generación 
de hipótesis [9].

Más allá de la obtención de tablas y grá-
ficos, el análisis con GEO2R debe entender-

se como una aproximación exploratoria y no 
como una conclusión definitiva. Su interpreta-
ción requiere revisar metadatos, calidad mues-
tral, balance entre grupos, covariables y posi-
bles efectos de lote, además de contrastar los 
hallazgos con la literatura y, de ser posible, con 
otros conjuntos de datos o herramientas com-
plementarias. En este sentido, GEO2R permite 
generar hipótesis iniciales a partir de datos pú-
blicos y familiarizar al usuario con la selección 
de muestras, la definición de grupos de com-
paración y la revisión de resultados estadísti-
cos básicos en un entorno accesible, sin que 
ello implique establecer conclusiones biológi-
cas o clínicas sin validación adicional.

Ciencia inclusiva: una oportunidad 
para los países con menos recursos

Plataformas como GEO ayudan a reducir 
la brecha entre centros ricos y pobres: con da-
tos abiertos, un estudiante de una universidad 
rural puede analizar la misma información que 
un grupo de élite, sin invertir en laboratorios 
caros. Así, los países con menos recursos no 
solo consumen conocimiento, también gene-
ran y comparten evidencia sobre sus propios 
problemas de salud, incluyendo enfermedades 
desatendidas y variantes genéticas locales.

Impacto en formación e innovación 
en América Latina

En América Latina, GEO permite “apren-
der haciendo”: cursos cortos pueden incluir 
prácticas con GEO2R para que estudiantes 
desarrollen habilidades básicas en análisis de 
datos biomédicos usando estudios reales [10]. 
De este modo, GEO se convierte en un punto 
de encuentro global y un ejemplo de cómo los 
datos abiertos democratizan la ciencia y favo-
recen innovaciones en salud pública más allá 
de unos pocos centros privilegiados.
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Conclusiones
GEO y las plataformas complementarias 

de análisis fácil constituyen una palanca para 
acelerar la investigación biomédica con crite-
rios de apertura, eficiencia y rigor. El reuso de 
datos hace posible que equipos con distintas 
realidades presupuestales participen en la ge-
neración de conocimiento, a la vez que mejo-
ra la transparencia y la reproducibilidad. Con 
preguntas bien planteadas, documentación 
cuidadosa y una combinación de herramientas 
accesibles, es factible transformar matrices 
públicas en hipótesis sólidas, listas para vali-
dación experimental y comunicación respon-
sable.
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