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1. Objectius del projecte

Afegir noves funcionalitats a una eina web ja existent per facilitar la recerca als investigadors
en I’ambit de la expressid génica. Aquesta recerca es basa en 1’analisi de unes matrius
numeriques que ens indiquen el nivell d’expressio de diferents gens sota diferents condicions
experimentals. Aquestes matrius son generades mitjancant la técnica de microarrays.

La primera funcionalitat a afegir consisteix en identificar els gens que mantenen els mateixos
tipus de relacions d’expressio respecte la resta de gens i mostrar-los, mitjancant un color
diferent, sobre un graf interactiu que mostra tots els gens relacionats entre ells. Aquesta
identificaci6 dels gens es realitzara afegint una nova interficie grafica a la aplicacio web ja
existent partint de les dades que ens proporciona un preprocés previ sobre una microarray
donada.

Aquest preprocés sobre les microarrays realitza un seguit de calculs on genera una serie de
dades que utilitza la aplicaciéo web, un d’aquests calculs és 1’agrupament dels gens en clusters.
Tindré que adaptar el preprocés existent per a generar de manera automatica una representacio
grafica de la relacio dels diferents clisters de gens amb els diferents tipus de relacions
d’expressio.

La segona funcionalitat consistira en generar 3 tipus de llistats que es cridaran des de
I’aplicacio web abans esmentada. En el primer llistat hi constaran tots el gens correlacionats
amb el gen seleccionat, indicant el tipus de corba de la relacid si aquesta no es lineal. El segon
sera un llistat de relacions no lineals entre clusters de gens amb correlacid lineal. El tercer sera
un llistat de totes les relacions d’expressié detectades d’un tipus de corba concret. Aquests
llistats seran totalment integrats a 1’aplicatiu.

2. Breu introducci6 a Pestat del art del tema proposat

El meu projecte s’engloba dins del camp de la Bioinformatica, ciéncia dedicada a la aplicacid
de la tecnologia de computadors a la gesti6 1 analisi de dades biologiques. L’area
d’investigacio de la bioinformatica que tractaré és la de analisi de la expressio genica
mitjangant microarrays, que son superficies solides on s’uneixen fragments de ADN i se’n
observa el nivell d’expressio sota diferents condicions.

La aplicaci6 web a la que afegiré les noves funcionalitats es diu PCOPGene [1][2].
PCOPGene té com a objectiu estudiar les relacions d’expressio entre gens a partir de les
dades obtingudes amb la técnica de microarrays. Amb aquesta aplicacio 1’estudi es fa de
manera visual 1 interactiva mitjangant un graf interactiu que es genera per a cada microarray
analitzada i un conjunt d’interficies grafiques. En [3] s’explica pas per pas com fer servir
aquesta eina web.

Aquestes dades dels microarrays son tractades mitjangant un preprocés per a analitzar els tipus
de relacions d’expressio entre gens i també per agrupar en clusters els gens pertanyents al
microarray. Entre d’altres, es fa una agrupacié de gens en clusters en funci6 del tipus de
relacions d’expressié amb els altres gens. Un dels dos objectius del meu projecte és incorporar
una interficie grafica a I’aplicacié web PCOPGene-Net. Per a generar les imatges que
utilitzara les interficies grafiques faré us de CLUTO [4], una eina de clastering que permet
calcular aquests clusters de gens i extreure informaci6 tant estadistica com grafica dels
clusters trobats.
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PCOPGene-Net esta basat en els llenguatges PHP, CGls en C++, Java i flash. Per representar
el graf de relacions entre gens fa servir una llibreria Java de codi obert anomenada JUNG
(Java Universal Network/Graph Framework) [5]. Aquesta llibreria ens proporciona un
llenguatge extensible per al modelat, analisi 1 visualitzacié de dades representades per grafs o
xarxes. JUNG disposa d’un entorn de treball per la visualitzaci6 que facilitara la exploracid
interactiva del graf. També disposa de mecanismes de filtratge per tractar parts especifiques
del graf.

3. Estudi de viabilitat del projecte
El pla de treball consta de les segiients fases:
* 1% Fase:

1. Entendre com funciona I’aplicacié web PCOPGene-Net i els conceptes relacionats
amb aquesta.

2. Analisi del funcionament del preprocés i obtencid dels fitxers necessaris a partir del
codi existent.

e 2% Fase:

1. Generaci6 (mitjangant CLUTO), tractament i gestio de les imatges dels clusters de
gens per a integrar-les a la aplicacio web PCOPGen-Net.

e 3 Fase:

1. Familiaritzar-se amb les llibreries JUNG i analitzar la implementacid mitjangant
aquestes llibreries que s’ha utilitzat en la aplicaci6 PCOPGen-Net per a la generacio
del graf interactiu.

2. Creaci6 de la interficie grafica que permetra seleccionar els clusters de gens per
tipus de relacio d’expressio amb la resta de gens i pintar-los sobre el graf interactiu.

* 4*Fase:

1. Optimitzaci6 i correccions del funcionament del pintat d’arestes segons el tipus de
relacid no lineal que contenen aquestes.

2. Generaci6 dels tres tipus de llistats de relacions que es cridaran des de diferents
interficies grafiques de I’aplicacié web abans esmentada.

Actualment em trobo a la tercera fase del pla de treball. Considero que podré acomplir totes
les fases del pla de treball en el temps estimat.
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La viabilitat técnica no suposa cap problema ja que puc disposar de les eines necessaries per
desenvolupar aquest projecte, tant a nivell hardware (ordinador, accés al servidor on esta el
codi de la aplicaci6 PCOPGen-Net) com software (llibreries JUNG, CLUTO i codi font del
preprocés i de PCOPGen-Net).

Tampoc hi ha problemes en la viabilitat operativa, ja que en el pla de treball les fases son
totalment seqiiencials i els recursos els tindré sempre a la meva disposicio.

No hi ha cap tipus de dependéncia economica en 1’accés als recursos, per tant la viabilitat
economica esta garantida.

4. Planificacié temporal del treball

et g 2010 2011
—
36|37‘38|GQ‘40|41|42‘43|44|45‘46|47‘48|49|50‘51|52|1 ‘2 |3 ‘4 |5 |ﬁ ‘7 |9 |9 ‘10|11‘12|13|14‘15|16|17‘18|1Q‘20|21|22‘23|24|25‘26|27‘29|29|30‘31|32|1

1°Fase

f——
Entendre com funciona l'aplicacid

Analisi del preprocés i obtencid dels pardmetres ||

2°Fase r—

Generacid de les imatges del preprocés | —

3°Fase

Familiarizar-se amh JUNG i andlisi de implementacid —
Creacld de |a interficie grafica de clusters i implemantacis de pintat | ——

4Fase

Optimitzacio del pintat d'arestes segons la seva relacié no lineal

Generacid llistats de relacions

Documentacid (Memaria | presentacid del PFC)
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