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1. Introducción

El Instituto de Biotecnología y de Biomedicina (IBB ) es un centro deEl Instituto de Biotecnología y de Biomedicina (IBB ) es un centro de
investigación que forma parte de la Universidad Autónoma de
Barcelona (UAB ). En el IBB tienen una línea de investigación para el
análisis de microarrays, que se desarrolla en el servidor de
aplicaciones http://revolutionresearch.uab.es/ .



2. Estado del arte

Microarray:



2. Estado del arte

Cluster:
gds 3634:



2. Estado del arte

El “National Center for Biotechnology Information” (NCBI) es parte de
la Biblioteca Nacional de Medicina de Estados Unidos. El NCBI es unala Biblioteca Nacional de Medicina de Estados Unidos. El NCBI es una
importante fuente de información en biología molecular.

� GEO Profiles



2. Estado del arte

Genes marcadores:

Los genes marcadores son los genes de una microarray que seLos genes marcadores son los genes de una microarray que se
sobreexpresan en unas condiciones muestrales pero no en otras y por
consecuencia, los genes que se sobreexpresan en unos clústers de
condiciones muestrales pero no en otros.



3. Objetivos

� Enriquecer con información biomédica los clusters de condiciones
muestrales de la microarray que el usuario este analizando en el
servidor del IBB. Se enriquecerán los clusters de origen estadístico
(o no) de la microarray del usuario a partir de cruzar los genes
marcadores para estos clusters con la base de datos de genes
marcadores para clusters basados en información biomédica de
las microarrays del NCBI.



3. Objetivos

� Actualización periódica y automática de la base de datos local de
genes marcadores.

� Cálculo en tiempo real de los genes marcadores comunes entre la
microarray del usuario y la base de datos de genes marcadores de
microarrays.

� Interfaz web para mostrar los resultados del cruce de los genes
marcadores.marcadores.



4. Desarrollo

Construcción de la BD de genes marcadores

1- Consulta a E-Utils (BD GEO Profiles), obtención de una lista1- Consulta a E-Utils (BD GEO Profiles), obtención de una lista
de genes marcadores.
2- Consulta a E-Utils, obtener nombre, alias, especie,
descripción,etc sobre cada gen marcador.
3- Tratar los genes marcadores descargados:

- Agrupar los genes marcadores por la microarray de la
que son marcadores.

- Obtener el GeneID de cada gen marcador para
posteriores consultas.posteriores consultas.

Resultado:
� 600mil genes marcadores
� Expresándose de forma diferenciada en 2510 microarrays (XML)



4. Desarrollo

Cruce online de genes marcadores

Consiste en buscar los genes marcadores que retorna la aplicaciónConsiste en buscar los genes marcadores que retorna la aplicación
web para los clusters actuales de la microarray que está analizando el
usuario, en la base de datos de genes marcadores.

Métodos de búsqueda:
� Búsqueda Simple
� Búsqueda por Alias
� Búsqueda por Filtro

Resultado:
� Listado de compatibilidad de microarrays
� Por cada microarray, los genes marcadores comunes

Tiempo de respuesta: 5 segundos



4. Desarrollo

Generación de imágenes

Consiste en generar una imagen por cada gen marcador donde seConsiste en generar una imagen por cada gen marcador donde se
muestra los niveles de expresión del gen para cada cluster de la
microarray. Se mostrarán en la vista detalle de la interfaz web.

Imagen:
� Microarray del NCBI
� Microarray del usuario



4. Desarrollo
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4. Desarrollo

Actualización de la BD de genes marcadores

Consiste en:

� Cada 2 meses (programado en el cron)
� Nuevos genes marcadores
� Generación de imágenes



5. Conclusiones

� La creación de la base de datos de genes marcadores de
microarrays en el servidor local y su actualización periódica se ha
conseguido con éxito.

� El cruce online que se realiza para buscar genes marcadores
comunes entre la microarray del usuario y la base de datos de
microarrays proporciona su respuesta en un tiempo récord.

� La interfaz web realizada proporciona un aplicativo altamente
usable, entendible y con una alta operativilidad.

� La aplicación web implementada logra cumplir con el objetivo
marcado de permitir el cruce de los genes marcadores de lamarcado de permitir el cruce de los genes marcadores de la
microarray de estudio con la base de datos de genes marcadores
de microarrays.
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