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MICROARRAYS

Tecnologia que permet obtenir  els 
nivells d'expressió  d'un gran 
número de gens per un gran nombre 
de condicions experimentals

Càlcul de les RELACIONS D'EXPRESSIÓ entre parelles de gens



  

Expressió gènica i canvi d'estat 
cel·lular

Relacions de 
coexpressió / inhivició

(linials)

Relacions
no linials

 Estudi només de les relacions d'expressió NO LINIALS

 Gens involucrats en un mateix canvi fenotípic o cel·lular



  

OBJECTIUS

Càlcul de les relacions no linials de parelles de gens (Poligonal 
de la corba PCOP)

Cercar els clusters de condicions mostrals dels diferents canvis 
fenotípics (clusters de les relacions no linials)

Dissenyar un mètode per buscar distribucions de 
clusters finals  → Agrupar relacions no linieals 
SEMBLANTS → Parelles de gens involucrats TOTS 
en el mateix canvi fenotípic

Aplicació web  per veure les distribucions de clusters 
finals

Facilitar poder comparar  resultats  segons els 
diferents paràmetres  utilitzats en l'algorisme 
d'agrupació



  

Càlcul de PCOP 
(Principal Curve of Oriented Points)

Components Principals a nivell local n'obtenim els POPs (Principal 
Oriented Points)

La PCOP és la corba continua que passa a través d'un núvol 
multimensional de dades.

Obtenció de la poligonal de la corba

1- Relació de parelles de gens NO LINIALS

2- Parelles de gens altament correlacionades

CORVES OBJECTE D'ANÀLISI



  

Preprocés (I) – Filtres de distribucions de clusters per 
graus de correlació i grau de corbatura de la PCOP

De les dades de la Microarray, càlcul de les PCOPs de la relació de totes les 
parelles de gens

Càlcul de les poligonals de cada PCOP

Obtenció dels clusters associats a la poligonal en base a les samples/mostres 
dels clusters dels POPs que pertanyen a la poligonal

Distribucions de Clusters per correlació de la PCOP i mostres 

Alta correlació

Corrleació mitja i alta corbatura

Corrleació mitja

Corrleació baixa i alta corbatura



  

Preprocés – Agrupació de 
distribucions de clusters semblants

(1) Selecció tipus de clusters en funció de la correlació (Alta, Mitjana, 
Mitjana amb Alta Corbatura, Baix amb Alta Corbatura)

Llegir nova distribució de clusters

(3) MATCHING - Buscar distribució temporal que compleixi %Semblança

Reforçar la distr. temporal Crear nova dist. temporal

(4) Crear Distribucions Finals per
Màxims o T-Student

Matching No matching

No hi ha més distribucions

(2) Tractament interseccions entre clusters



  

COM TRACTAR LES ZONES D'INTERSECCIÓ ?

        

DESCARTAT DE LES MOSTRES EN ZONES D'INTERSECCIÓ

ASSIGNACIÓ DE LES MOSTRES AL CLUSTER MES PETIT

Tractament de les interseccions 
entre clusters (I)

POSSIBLES SOLUCIONS 
PROPOSADES

PER FER EL MATCHING ENTRE
DISTRIBUCIONS DE CLUSTERS

AQUESTES LES VOLEM CLARAMENT
DIFERENCIADES



  

Tractament de les interseccions 
entre clusters (II)

[ ************* ******************************************       ***    * * **       ********** ]
[              *      * **    *  ***** ********        *  ***** ************************ **** * ]

Distribució de clusters amb intersecció:

[ ************* ****** * **** **      *        ******** **                              *    *  ]
[              *                                          ***** *   **** * *  *******           ]

[ ************* ****** *  **** **     *        ******** **                              *    *  ]
[              *      * **    *  ***** ********        *  ***** ************************ **** * ]

 Interpretació DESCARTAT de mostres d'intersecció entre clusters

2) Interpretació ASSIGNACIÓ de mostres d'intersecció al CLUSTER ABSORVIT



  

Matching entre distribucions de 
clusters 

 UTILITZEM MATRIU DE SEMBLANÇA, PER A DIFERENTS PERCENTATGES:

C11: X X X X X X X X X X X = 11 mostres
C12: X X X X X X X X X X X X X X X = 15 mostres

C21: X X X X X X X X X X X X X = 13 mostres
C22: X X X X X X X X X X X X X = 13 mostres

C11 C12 C11 C12

C21 11 2 ­> 13 samples ­> C21 85% 15%

C22 0 13 ­> 13 samples ­> C22 0% 100%

 Matching si TOTES les files tenen una cel·la  >=  %matching  

 Matching si TOTES les columnes tenen una cel·la  >=  % matching 

Condició SEMBLANÇA:

LA DISTRIBUCIÓ TEMPORAL VARIA INFLUENCIADA SEMPRE PER LA INCORPORACIÓ



  

Assignació de samples a Distribució de 
Clusters Finals i Temporals

[ *************************  *********** ********   ************   ************************** * ** **         ********** ] - 97
[ ************************************** ******************************************     * ***   ** * **       ********** ] - 99
[  ************************************* ******     ******    **********  ***  * ****   ***** ***  * **       ********** ] - 88
[ ************************************** ****** *   ** **     **  ****** ***   * ** *     ***  *    *         ********** ] - 79
[ ************************************** ********   * ***  ******* ************* ** *   * ***   *  **         ********** ] - 90

[  **                                   * ***  *****  ** ****************** *****  ****************************          ] - 64
[                                       *  *   *****   * ** *************       *  ****************************** **** * ] - 59
[       *  *             *              ************  ************************************* ******************    * *    ] - 72
[ ***                                     **   ************************** ************************************ ** ****   ] - 73
[ **   *                                * **  ******* ********************* ************************************* ****   ] - 75

(1) ASSIGNACIÓ A LA DISTRIBUCIÓ DE CLUSTERS FINAL PER MÀXIMS

Alta correlació - Matching 75% - Assignació al Cluster Absorvit

[ ************************************** ** ***     **  *                ***   * **        *                  ********** ]
[                                       *  *   *****  ** ****************   *** *  ******** ******************           ]

(2) ASSIGNACIÓ A LA DISTRIBUCIÓ DE CLUSTERS FINAL PER  T-STUDENT

Alfa = 0.003     Tall C1 = C2 = -1,07
[    **  ** ************* **************                                                                         *    *  ]
[ ***  **  *             *              ************************************************************************* **** * ]

 L'espai mostral per T-Student és els VALORS DE REFORÇ de cada cluster 
 Ordre assignació: De cluster petit a més gran, i les mostres que no assignades, assignem per màxim
 Tall mínim = 1

Alfa = 0.009     Tall C1 = C2 = 0
[    **  ** ************* **************                                                                         *    *  ]
[ ***  **  *             *              ************************************************************************* **** * ]

Alfa = 0.15     Tall C1 = C2 = 1,88
[    *********************************** *   *       *                                                           *    ** ]
[ ***                                   * *** ******* *********************************************************** ****   ]

Alfa = 0.40     Tall C1 = C2 = 2,40
[ * ************************************ *  ***     **                     *                                     *    ** ]  
[  *                                    * **   *****  ********************* ************************************* ****   ]



  

Càlcul Error

Poder comparar les diferents distribucions de 
clusters finals

”Mitja” de mostres de les distribucions de clusters 
d'entrada mal assignades a la distribucio de 
clusters final 

Error segons la Selecció de mostres
Màxims < Error < T-Student (0,003)



  

Resultats Agrupació
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d'entrada i el %matching exigit.

Descartant intersecció

Intersecció al cluster més petit



  

Visualització web
Ajuda pantallaParàmetres pantalla : PREPROCÉS

Assignació color a mostra / cluster

# Matchings per cada distribució de clusters final

Error acumulat de cada distribució de clusters final

Mostres de la MICROARRAY ordenades per 
clusters i prioritats de les distribucions finalsPrioritat ordenació clusters



  

Opcions per a 1
distribució de clusters final

 Veure els parells de gens que contribueixen al mateix canvi 
fenotípic.

 Descarregar el fitxer colors d'aquesta distribució per a ús d'altres 
aplicacions web del servidor d'aplicacions.

 Canviar el fitxer colors que per defecte l'investigador associat a la 
microarray que s'està analitzant

http://revolutionresearch.uab.es/


  

Llistat de distribucions

Correlació entre 
la parella de gens

Dades d'origen del llistat de distribucions

Accés als gens + 
correlacionats

Número de distribucions detectades que configuren el 
mateix canvi fenotípic.

Dibuix del tipus de corba i 
accés a la visualització de la 
relació d'expressió i clusters   
del parells de gens, utilitzant 
aquesta distribució de 
clusters final.

Accés a la BBDD pública 
GEO (Genne Expression 
Omnibus) on hi ha informació 
del gen a altres microarrays



  

Gràfiques de distribucions finals

2 clusters

3 clusters



  

CONCLUSIONS

Càlcul de les relacions no linials de parelles de gens (Poligonal 
de la corba PCOP)

Cercar els clusters de condicions mostrals dels diferents canvis 
fenotípics (clusters de les relacions no linials)

Buscar distribucions de clusters finals → Agrupar 
relacions no linieals SEMBLANTS  → Parelles de 
gens involucrats TOTS en el mateix canvi fenotípic

Interfície web  per veure les distribucions de clusters 
finals

Possibilitat de poder comparar  resultats  segons els 
diferents paràmetres  utilitzats en l'algorisme 
d'agrupació
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