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1. INTRODUCCIÓN
Dados los perfiles de expresión genética de un par de

genes, si se grafica uno en términos del otro se puede

obtener algo así:
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1. INTRODUCCIÓN
Tradicionalmente, se utiliza el coeficiente de correlación de

Pearson (PCC) para determinar la fuerza de esta

correlación.

No obstante, PCC no permite capturar adecuadamente

relaciones no lineales (e.g. exponenciales) y por tanto, en

este estudio se exploraron diferentes métricas que

capturen otro tipo de relaciones no lineales.

• Maximal Information Coefficient

• Randomized Information Coefficient

• Distance Correlation

• Biweight Midcorrelation
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2. COEF. DE PEARSON

Determina la fuerza con la que dos variables están

linealmente relacionadas.
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correlación, las cuales dependen del campo de aplicación.

• |r|<0.1: Correlación lineal despreciable

• 0.1<|r|<0.3: Correlación lineal débil

• 0.3<|r|<0.5: Correlación lineal moderada

• |r|>0.5: Correlación lineal fuerte



C
o
n
te
n
ts

P
ro
b
le
m

P
e
a
rs
o
n

M
e
tr
ic
s

R
a
n
k
in
g

R
e
su
lt
s

3. MIC

El Maximal Information Coefficient (MIC) es una medida

de la fuerza de una asociación lineal o no lineal entre dos

variables.
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3. MIC
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4. RIC

El Randomized Information Coefficient (RIC) es una medida

similar a MIC, pero genera particiones aleatorias del

rango de los datos en la variable X y en la variable Y.

Al igual que MIC, RIC es una métrica normalizada, donde

RIC=1 es el máximo posible. Un valor cercano a 0

representa una débil o inexistente relación funcional entre

las dos variables.
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5. DISTANCE CORRELATION

Distance Correlation (dCor o dCorr) es una medida de

dependencia entre dos vectores aleatorios X e Y. Los

vectores aleatorios son independientes si y solo si el

coeficiente dCorr es cero. dCorr pertenece a la misma

familia de medidas de dependencia que PCC (basada en

correlación).
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6. BIWEIGHT MIDCORRELATION

Biweight Midcorrelation (BiCor) es una medida de similitud

entre muestras. BiCor está basado en la mediana, a

diferencia de PCC, lo cual la hace menos sensible a

outliers.
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7. METODOLOGÍA MUTUAL RANK

Obayashi y Kinoshita muestran que es mejor utilizar el

ranking de los valores de correlación que utilizar los

valores de correlación en las redes de coexpresión.
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7. METODOLOGÍA MUTUAL RANK

Rank Gene PCC

0 A 1,000

1 B 0,995

2 E 0,985

3 R 0,982

4 S 0,980

5 C 0,971

Ranking for Gene A

Rank Gene PCC

0 B 1,000

1 T 0,997

2 A 0,993

3 R 0,989

4 S 0,982

5 C 0,980

Ranking for Gene B

Rank Gene PCC

0 C 1,000

1 J 0,991

2 B 0,980

3 K 0,977

4 A 0,971

5 U 0,968

Ranking for Gene C
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7. METODOLOGÍA MUTUAL RANK

A partir de los valores de Mutual Rank (MR), se procede a

generar la red de coexpresión genética definiendo un

umbral por encima del cual no se considera significativa la

relación en los perfiles de expresión de dos genes.

La literatura sugiere diferentes valores para este umbral,

tales como MR=20, MR=100 o MR tal que sólo el 1% de

arcos sean escogidos.

En este estudio se escogió MR=20 como umbral (Obayashi

& Kinoshita, 2010)
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8. RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Al realizar la implementación de las métricas y el cálculo

de las mismas para los 1600 genes aleatoriamente

escogidos, se generaron las respectivas redes de

coexpresión encontraron las siguientes medidas:

Métrica Arcos
Nodos sin 
conexión

Comunid
ades

Compon
entes

Nodos en 
componente más 

grande

PCC 12 489 0 8 1 1600

MIC 7 755 53 22 63 1528

RIC 8 097 60 20 69 1522

dCor 8 263 9 7 10 1600

BICOR 2 336 935 8 937 585
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8. RESULTADOS Y DISCUSIÓN
RED DE COEXPRESIÓN CON PEARSON
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8. RESULTADOS Y DISCUSIÓN
RED DE COEXPRESIÓN CON MAXIMAL INFORMATION COEFFICIENT
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8. RESULTADOS Y DISCUSIÓN
RED CON RANDOMIZED INFORMATION COEFFICIENT
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8. RESULTADOS Y DISCUSIÓN
RED DE COEXPRESIÓN CON DISTANCE CORRELATION
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8. RESULTADOS Y DISCUSIÓN
RED DE COEXPRESIÓN CON BIWEIGHT MIDCORRELATION
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8. RESULTADOS Y DISCUSIÓN

A continuación un resumen de la complejidad

computacional del cálculo de cada métrica y el

tiempo aproximado que tardó para 1600 genes:

• PCC: O(n) <10min

• MIC: O(n3.6) ~15h

• RIC*: O(n1.5) ~8h

• dCorr: O(n2) ~3h

• BICOR**: O(n) <10min
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