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El Instituto de Biotecnologia y de Biomedicina (IBB) es un centro de
Investigacion que forma parte de la Universidad Autonoma de
Barcelona (UAB). En el IBB tienen una linea de investigacion para el
analisis de microarrays, que se desarrolla en el servidor de

aplicaciones
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El “National Center for Biotechnology Information” (NCBI) es parte de
la Biblioteca Nacional de Medicina de Estados Unidos. EI NCBI es una
importante fuente de informacion en biologia molecular.

« GEO Profiles
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Genes marcadores:

Los 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 clusters de
condiciones muestrales pero no en otros.
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« Enriguecer con informacion biomédica los clusters de condiciones
muestrales de la microarray que el usuario este analizando en el
servidor del IBB. Se enriqueceran los clusters de origen estadistico
(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 informacion biomédica de
las microarrays del NCBI.
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« Actualizacion periodica y automatica de la base de datos local de
genes marcadores.

 Calculo 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.
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Construccion de la BD de genes marcadores

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

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

- Obtener el GenelD de cada gen marcador para

posteriores consultas.

Resultado:
« 600mil genes marcadores
« Expresandose de forma diferenciada en 2510 microarrays (XML)
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Cruce de genes marcadores

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

Metodos de busqueda:
. Busqueda Simple
. Busqueda por Alias
. Busqueda por Filtro

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

Tiempo de respuesta: 5 segundos
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Generacion de imagenes

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

Imagen:
« Microarray del NCBI
« Microarray del usuario
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= Genes found

Rank Dist

1 0.195283
2 0.182004
3 0.173826
4 0.1494907
3 0.144405
6 0.131102
7 0.130379
g 0.124758
a 0.104588
10 0.096631
11 0.081990
12 0.073853
13 0.071261
14 0.063087
15 0.061815
16 0.055803
16 genes

Id
%62

061
9568
966
9563
953
ans
Q03
a1s
a19
883
a12
Q57
a77
a52
035

Name
EIF3EIP: eukaryotic translation initiation factor 3, subunit E interacting protein

ESTe Chr.22 [486514, (IW), 50:AA043037, 30:AA042037]
ETV4: ets variant gene 4 (E1A enhancer binding protein, ELAF)
MARCKSL1: MARCKS-like 1

KIAAD430: KIAAD430

HISPPDZA: histidine acid phosphatase domain containing 24
HBE1: hemoglobin, epsilon 1

PSAT1: phosphosenne aminotransferase 1

HBA2: hemoglobin, alpha 2

SIDW 296310, ESTs [59:W03157, 30:N74445]

YARS: tyrosylHRNA synthetase

PIBF1: progesterone immunomodulatory binding factor 1
PIM3: pim-3 oncogene

HIST1H1C: histone cluster 1, Hic

NET1: neuroepithelial cell transforming gene 1

CECRS: cat eye syndrome chromesome region, candidate 5

# Use Gene Alias | mFilter by :

| Search Gene Markers |
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£ Matching GDS found

2 4

GDS Yo user gds

G051312 43,750000

37500000
GO51673 37.500000
SLEI4ES 12500000
GLE1650 12500000

% matching gds

0.664137

Y2 gene

Title & Summary GDS Analysis B —

Sguamous lung cancer [Homo sapiens]

Expre=sion profiling of squameous lung canoer biopsy specimens and paired normal specimens from 5 patiznts. Diff=rentially exprez==d g=nes int=grated with 730063 =
prot=in intzraction maps. Results suggest that diff=rentially expre===d g=np== ar= highly connected through prot=in interactions.

Subsets: 2 disease stabe 5 individual sets,

Cigar=it= =moking =ffect on lung adenocaminoma [Homo sapiens]

Sguamous |ung cancer [Home sapiens]

0.664137

1.857143

TEEEL

2083333

0550564

1.BB&732

sired normal specimens from 3 patients. Differantially
gest that differentially expressed genes are highly

Expression profiling of squamo
expressed genes integrated wit
connected through protein inter
Subsets: 2 disease state 5 indi

o
I 4.
o T
e
oo
I 4730063 =

Enahy=is of s=plic nevtrophils treat=d
acute heng mfury (ALT). HMGEL is & 12
Subsets: 3 agent B individusal e

[HMGEL) prot=in, Nevtrophils isolsted-from patiests wilh s=psis-induo=d
lay = role in eandotox=mis-associal=d ALT,

Neon-disza=ed jurg lsus [Homo saps
Jvon-Creased lurg tesus | =

Snatysis of non-Jdis=ased hengs from 2 ral z=ctions of the jung wers examined. Donors vaned i age, s2x, 0.526740 =¥
smoking history, and =thnicity. Resull nary diszaze.

Subsets: 2 tisgue 2 gender ,3 st

Lali-cancer agent sapphyrin PCT-2050 =ff=ct on lung cancer cell ine: doxe rmxponss [Homoe sapiens]

Araby=iz of A54S lung cancer cells Tollowing treatment with anti-cancer agent sapphyrin PCI-2050 or transoription inhibitor actinomycin DL Hydmophilic =apphyrins 0663323 =¥
localize to tumeors, genemtes oxidative stress, and inhibit gene =xpression.

Subsets: 3 agent 4 dose sets,

Pulmonsry sdsnocaminoma [Homo sapises]

Anatysi= of pulmonary adenccaminomas {AL). Caminogen exposure is responsible for the majorly of ACs. Results comparsd with thos= cblained from a urethamne- 0630504 =¥

infuc=d lung tumor model in the mows= [GDS1645), and provide insight into the core=rved patheays enderying the development of AC.
Subsets: I tissue sets,

T matching gds with gds-user % = 10% & 13 matching gds with gds-user % < 10%

[Show/Hide Y% user-gds < 10% |
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i Matching gene markers GDS881: Breast cancer and selective estrogen receptor modulators

Gene Name matching-gds cluster distribution

RAE31: RAB31, member RAS oncogene family

RAB21: RAB31, member RAS oncogene family

ID2: inhibitor of DNA binding 2. dominant negative halix-loop-helix protein

PRDX1: peroxiredoxin 1

HLA-B: major histocompatibility complex, class I, B

GNAS: GNAS complex locus

UEB: ubiguitin B

UEB: ubiguitin B .

& genes matched & 442 genes mismatched

Subszets:

Dist

0.103162

0.103162

0.089515

0.073552

0.055559

0.045373

0.035885

0.035885
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Actualizacion de la BD de genes marcadores

Consiste en:

. Cada 2 meses (programado en el cron)
. Nuevos genes marcadores
. Generacion de imagenes
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« La creacion de la base de datos de genes marcadores de
microarrays en el servidor local y su actualizacion periodica 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 réecord.

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

. La Implementada logra cumplir con el objetivo
marcado 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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