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Motivación 
◦ Aplicar mis conocimientos para ayudar en 

investigaciones científicas como la cura o 
tratamiento de enfermedades. 

 

◦ Oportunidad para realizar un proyecto de una 
aplicación real y en un centro de investigación real. 

 

 



• Estado del arte 
– Los genes al expresarse sintetizan las diferentes 

proteínas. 
– Las proteínas sintetizadas llevan a cabo diferentes 

funciones de la célula. 
– Los genes al expresarse determinan el estado 

celular. 
– Modificando la expresión génica se provoca un 

cambio celular que puede llevar de la salud a la 
enfermedad o viceversa. 

– El estudio de la expresión de los genes puede 
ayudarnos a salvar muchas vidas.  



 Estado del arte 
◦ Microarrays  

 



 Estado del arte 
◦ Aplicación web en: 

http://revolutionresearch.uab.es/ 

   para el análisis de microarrays 

 

◦ Problema: las microarrays se han de subir 
manualmente por los usuarios -> Pocas 
microarrays 
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 Estado del arte 
 

 

 

 



 Estado del arte 
 

 

 

 



 El objetivo principal es ampliar la base de 
datos de microarrays a partir de las 
microarrays del NCBI con un gran número de 
condiciones experimentales.  
◦ Actualización periódica y automática de la base de 

datos local de microarrays con las microarrays 
públicas de gran tamaño 

◦ Interfaz web para gestionar las nuevas microarrays 
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 Actualización periódica y automática de la base 
de datos local de microarrays con las 
microarrays públicas de gran tamaño 
◦ Identificar las nuevas microarrays de gran tamaño del NCBI. 
◦ Descargar y parsear los ficheros de las microarrays para 

que se adecuen al formato de las microarrays del servidor 
local. Tanto datos, como genes. 

◦ Subir a la base de datos local las microarrays descargadas y 
parseadas. 

◦ Realizar la actualización de manera que si los genes de la 
microarray cambian de nombre, estos puedan ser 
actualizados por el robot actualizador de nombres de genes 
que actualmente hay en el servidor. 
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Actualización periódica y automática de la 
base de datos local de microarrays 
◦ La actualización ha de ser robusta a posibles errores o 

a la caída del servidor durante el proceso. 
◦ Eliminación de directorios y ficheros temporales que 

no son necesarios tras finalizar el proceso de 
actualización. 

◦ Realizar la actualización de manera periódica y 
sincronizada con el robot de actualización de genes 
marcadores de microarrays que existe actualmente en 
el servidor. 
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 Interfaz web para gestionar las nuevas 
microarrays 
◦ Adaptar la aplicación web para que las operaciones que se 

hacían anteriormente con las microarrays subidas por los 
usuarios se puedan realizar también con las microarrays 
subidas por la actualización automática. 

◦ Permitir a los usuarios realizar búsquedas de las 
microarrays públicas de gran tamaño insertando el tema de 
la microarray y/o especie sobre la que se realizaron los 
experimentos. 

◦ Mantener un listado de las microarrays públicas favoritas 
del usuario, de manera que le permitirá un acceso rápido a 

ellas.  
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3. Fases 



 Adquirir conocimientos sobre la bioinformática 
 Adquirir conocimientos necesarios sobre la 

aplicación web y las bases de datos del servidor 
local 
◦ Base de datos de microarrays 
◦  Microarray: 
 Fichero con los valores de expresión(samples) 

 Fichero con los nombres de las condiciones 
experimentales(snames) 

 Fichero  con los nombres de los genes(genesorig) 

 Fichero con los nombres de los genes actualizados(genes) 

◦ Robot actualizador de nombres de gen 
◦ Robot de descarga de genes marcadores 
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Adquirir conocimientos necesarios sobre el 
entorno NCBI 
◦ Analizar los formatos y los métodos de descarga de 

las microarrays en GEO Datasets. 

 Hay que encontrar la mejor manera para descargar las 
microarrays 

GDS Full GDS Clustering 







 

 Ficheros GDS Full 

 

 

 

 Ficheros GDS Clustering 

 





 Puntos clave: 
◦ Parsear la información que describe la microarray. 

 Se necesita obtener su descripción para 
posteriormente poder realizar  búsquedas por palabra 
clave y especie 

 Es necesario crear una tabla con la relación entre 
nombres y códigos de especies 

◦ Parsear los genes para que puedan ser actualizados 
por el robot actualizador de nombres 

 Coger códigos de secuencia y códigos Unigene 





Durante  la actualización podría producirse 
una caída del servidor: 
◦ Problema: 
 Podría quedarse una microarray subida 

incompletamente 

◦ Solución: 
 Comprobar si la última microarray no se ha subido 

completamente 

 Si tenemos el registro en la tabla microarrays pero 
no están los ficheros movidos: 

 Eliminamos los registros de esa microarray y se 
subirán en la próxima actualización. 

◦ Ejecutado al iniciarse el servidor 
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 Se ejecutan secuencialmente sin tener ningún 
conflicto en los directorios. 

 Se ha utilizado el Cron de Linux para 
programar la ejecución 

 



 Crear nueva interfaz para la búsqueda y 
gestión de microarrays públicas de gran 
tamaño 

 Realizar todos los cambios necesarios para 
que la aplicación web actual funcione con las 
microarrays públicas de gran tamaño de la 
misma manera que funciona actualmente con 
las microarrays subidas por los usuarios. 
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 Búsqueda por palabra clave y especie y listado de microarrays 

públicas favoritas 

 



 Resultado búsqueda 



 

 

 Se han debido realizar diferentes cambios, 
principalmente debido a que las microarrays 
nuevas tienen un tamaño muy superior 



Objetivos relacionados con la actualización 
periódica y automática de la base de datos 
local de microarrays  
◦ Se identifcan las nuevas microarrays de gran 

tamaño publicadas en la base de datos GEO 
Datasets del NCBI.  

◦ Se descargan y se parsean los ficheros de las 
microarrays del NCBI de manera que se adaptan 
al formato de las microarrays del servidor local 
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Objetivos relacionados con la actualización 
periódica y automática de la base de datos 
local de microarrays  
◦ La actualización se realiza de manera que los 

genes puedan ser actualizados por el robot 
actualizador de nombres de gen 

◦ La actualización es robusta a posibles errores o la 
caída del servidor. 

◦ La actualización se realiza de manera periódica y 
sincronizada con el robot de genes marcadores. 
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Objetivos relacionados con la interfaz web 
para gestionar las nuevas microarrays  
◦ Se ha creado la Interfaz web para realizar 

búsquedas por palabra clave y/o especie 

◦ Se ha creado la Interfaz web con el listado de 
microarrays públicas que el usuario considera de 
interés. 

◦ Se ha adaptado la aplicación web para poder 
realizar los mismos análisis y operaciones de 
gestión con las nuevas microarrays, una vez estas 
pasan a la lista de favoritas. 

 

 

 

Base de datos de microarrays.doc
http://revolutionresearch.uab.es/


 Realizar el preproceso de análisi de 
http://revolutionresearch.uab.es/ para 
realizarlo con las nuevas microarrays. 
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