Pegame y llamame Marta...

(0 en otras palabras, el estudio de la
respuesta inflamatoria en seres humanos)

Dra. Rocio C. Romero Zaliz




¢ QuUIénes somos?




Colaboradores




¢EN que trabajamos?

Biologia computacional
Sistemas de regulacion genética
Bacterias

Otros organismos



. Donde estamos?




Problema biologico




Respuesta inflamatoria
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¢ NOsotros que tenemos que
ver en todo esto?




Nuestro granito de arena

~  Data mining
~ Extraccion de conocimiento
~ Utilizacidon de distintas fuentes de datos

~ Analisis de la expresion de genes

~ Optimizacidon combinatoria



Clustering

“Clasificacion de objetos similares en
diferentes grupos”

#~ No supervisado

~ Diferentes sistemas de clustering: particion
completa, jerarquica, difuso, etc.

~  Similitud: x distancia, prototipica,
conceptual, etc.
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Clustering v1 - Caracter




Clustering v2 — Borrachos




.Y para que sirve?
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Gene Ontology

the Gene Ontology

www.geneontology.org

Ontologia

“Intento de formular un exhaustivo y riguroso esquema
conceptual dentro de un dominio dado, con la finalidad de
facilitar la comunicacion y la comparticion de la
Informacion entre diferentes sistemas”



Gene Ontology

“El proyecto Gene Ontology provee un
vocabulario controlado para describir genes y
productos de genes en cualguier organismo”

# Proceso biologico
~ Funcion molecular

~ Componente celular



Gene Ontology
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Gene Ontology
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¢ Como lo resolvemos?




Algoritmos evolutivos

~ Metaheuristicas

“Las técnicas heuristicas no aseguran soluciones optimas, sino
solamente soluciones validas, aproximadas”

“Una metaheuristica es un proceso iterativo que guia a una heuristica
subordinada combinando inteligentemente diferentes conceptos
para explorar y explotar el espacio de busqueda, usando estrategias
de aprendizaje para estructurar la informacion con el objetivo de
encontrar eficientemente soluciones cercanas al 6ptimo”

~  Biloinspirados

~  Algoritmos genéticos



Algoritmos evolutivos

~ Basados en la teoria de Darwin

“La Teoria de la Evolucion explica el origen y la transformacion
de los seres vivos como el producto de la accion de dos
principios fundamentales: la seleccidén natural y el azar. La
seleccion natural regula la variabilidad de la recombinaciony
mutacion aleatorias de los genes: toda la variedad que
observamos en la naturaleza se basa en la capacidad de los
seres vivos de producir copias de si mismos, en que el proceso
de reproduccioén actualiza muchas variantes, y en que, en la
Interaccion con el ambiente, algunas de ellas son seleccionadas
para sobrevivir y producir las copias subsiguientes”




Algoritmos genéticos
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Seleccion
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Evolucion
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Multi-objetivo
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Clustering
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Propiedades del clustering

Clustering conceptual

Clusters no disjuntos

Clustering no exhaustivo
Seleccidn de caracteristicas local

Etc.



.Y? ¢Ahora gue hacemos?
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Comparacion
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Explicacion

ClusterB | Tamano | Interseccién | p-value
179 7 5 2.2010°"
536 69 12 1,52107?
759 42 10 1.4310°°
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¢ QUé ganamos
con esto?




Prediccion




Anotacion
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Resumiendo...
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