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1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: El impacto de la anotaciéon de microRNAs sobre la inferencia bioldgica
Descripcion general (resumen y metodologia):

Los microRNAs son genes no-codificantes con importantes funciones en la regulacién de la
expresidn génica (1). Para determinar su expresién mediante secuenciacién masiva se requiere de
una anotacién, es decir conocer las secuencias de los genes de microRNAs. Existen varias bases de
datos que anotan diferentes nimeros de genes. Por ejemplo, miRBase (2) contiene 1917 genes en
humano mientras MirGeneDB (3) anota solamente 514. Ademadas, existe un alto nUmero de
publicaciones que reportan miles de microRNAs nuevos. En un principio podria parecer razonable
anotar un alto nimero de microRNAs (aceptando la posibilidad de incluir falsos positivos) con la
finalidad de no perder ninguno en el andlisis.

No obstante, la presencia de falsos positivos impacta directamente en los niveles de expresién. Eso
se debe a que no disponemos de métodos de alto rendimiento para cuantificar la abundancia
absoluta de una molécula de ARN en una muestra. El nivel de expresién se suele estimar mediante
una medida relativa llamado RPM (Reads per million, o lecturas por millén) que determina la
frecuencia relativa de lecturas asignadas a un microRNA sobre el total de lecturas (4). Por lo tanto,
la inclusién de falsos positivos (secuencias detectables que no son microRNAs) cambia los valores
de expresién. Estos a su vez son el punto de partida para determinar los microRNAs que se
expresan diferencialmente entre dos condiciones.

En este TFG se propone analizar sistematicamente el impacto que tiene la anotacién en la
inferencia bioldgica, usando diferentes bases de datos, especies y métodos de normalizacién (5,6).

Tipologia: Trabajo de investigacién o desarrollo bioinformatico

Objetivos planteados:

e Preparar las anotaciones de microRNAs obtenidas de diferentes bases de datos en 5 especies
diferentes: Homo sapiens, Mus musculus, Drosophila melanogaster, Arabidopisis thaliana y
Solanum lycopersicum

e Buscar en los repositorios publicos al menos 5 conjuntos de datos por especie cumpliendo los
siguientes requisitos: existencia de al menos dos condiciones bioldgicas diferentes y 10
muestras por condicién

e Determinar las matrices de conteo para los diferentes experimentos y anotaciones.

e Aplicar diferentes métodos de normalizacién y correccién de artefactos técnicos que daran
lugar a las matrices de expresién.

e Determinar el nimero de microRNAs expresados diferencialmente, el estadistico asociado
(magnitud de cambio, fold-change) y su significacién estadistica (valor P)
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