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PROBLEMA:	MISMO	CULTIVAR	– 2	GENOMAS
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v2018

v2019

Identificadores parecidos, pero 
diferentes

Mejor organización de los datos en 
v2019 (identificadores en común para 

los alelos de cada gen)

Asociación de alelos y genes en la 
v2018 solo disponible en la Web

Expresión solo disponible en v2018



PROBLEMA:	MISMO	CULTIVAR	– 2	GENOMAS
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PROBLEMA:	GENERAR	REDES	COEXPRESIÓN	ALELOS	– MUCHO	ESFUERZO	COMPUTACIONAL

112788 filas à 112787 alelos
97 columnas à 96 experimentos

~37% de la matriz son ceros

53623 líneas (47,5%) contienen ceros.
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1. CONCATENAR	DATOS	EXPRESIÓN

2.	TENEMOS	ALELOS	à ES	SUFICIENTE	CON	GENES

Datos RNA-seq permiten obtener información
de expresión específica de alelos.

Anotaciones de ontología son redundantes
para cada alelo, en su mayoría.

% ontologías anotadas es bajo

3.	REDES	CO-EXPRESIÓN

4.	DIFÍCIL	PREDECIR	NUEVAS	ANOTACIONES

Romero et al. 2022

Esfuerzo computacional
Consumo tiempo excesivo
(varias semanas)



CONTRIBUCIÓN:	UN	ALGORITMO	PARA	GENERAR	MATRICES	DE	EXPRESIÓN	A	NIVEL	DE	GENES
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Fuente: propia. Manuscrito en 
proceso de revisión



RESULTADOS:	BLASTn
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Blastn 2019 --> 2018

Blastn 2018 --> 2019

183401 alineamientos

182839 alineamientos



APLICANDO	EL	ALGORITMO
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RESULTADOS:	DOS	MATRICES	CONSOLIDADAS	v2019
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Fuente: propia. Manuscrito en 
proceso de revisión
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LOS	VALORES	TOTALES	DE	EXPRESIÓN	SON	MÁS	ALTOS	EN	LOS	GENES	v2019
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Fuente: propia. Manuscrito en 
proceso de revisión



LA	CONSOLIDACIÓN	DE	DATOS	FUNCIONA	CORRECTAMENTE	PARA	LA	v2019
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~33% = 0.0
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Including expression values greater than 0.001

LA	CANTIDAD	DE	CEROS	AFECTA	LAS	ESTADÍSTICAS	DE	ALELOS	v2019
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Fuente: propia. Manuscrito en 
proceso de revisión



REPOSITORIO	– Github.com
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APLICANDO	EL	DATASET	PARA	CONSTRUIR	REDES	DE	COEXPRESIÓN
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¿QUÉ	PODEMOS	HACER	CON	ESTOS	DATOS?	PREDICCIÓN	DE	NUEVAS	ANOTACIONES	FUNCIONALES
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ANTES:	Gene	Ontology – Procesos	biológicos:	449 DESPUÉS	(umbral	>0,9):	Gene	Ontology PB:	515	(En	proceso)



¿QUÉ	PODEMOS	HACER	CON	ESTOS	DATOS?	PREDICCIÓN	DE	NUEVAS	ANOTACIONES	FUNCIONALES
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Ontologías	con	mayor	unicidad



CONCLUSIÓN

El algoritmo permite la consolidación de datos de
expresión desde nivel de alelos a genes.

La reducción significativa de filas permite la
generación de redes de co-expresión de forma más
rápida y con menor esfuerzo computacional, sin la
pérdida significativa de datos.

Las matrices compartidas, permite el análisis directo
de datos de expresión en diferentes versiones de un
mismo genoma, a nivel de alelos o de genes.

El código, así como los conjuntos de datos se
encuentran disponibles para todo el público en
www.github.com/mauriciogeteg/sugarcane-gene-
expression
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http://www.github.com/mauriciogeteg/sugarcane-gene-expression
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