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A continuacion se describe el uso de la interfaz grafica de usuario.

Para llevar a cabo una ejecucion completa de uno de los algoritmos, se deben realizar
los siguientes pasos:

1. Carga de datos de entrada: como se indica posteriormente, existen distintas
opciones para efectuar esta operacion.

2. Preprocesado: opcionalmente se puede llevar a cabo una selecciéon de
caracteristicas a través de los filtros proporcionados, asi como una
normalizacion.

3. Seleccidon de un algoritmo, configuracién de sus umbrales y aplicacién del
mismo.

4. Visualizacion de los resultados.

Cuando se ejecuta la aplicacidn por primera vez aparece la siguiente pantalla inicial:

-

-
zl ShapeClustering

File Clearresults  Help

Data Algorithms

Data Normalization
Number of samples per time point: - Mean

) Choose method
Raw Normalized

Select folders microarrays
-

Load gene data
-
Load type points
Load time points Load important genes Load output 4

Filter
Choose filter Number of samples per time point: [N

: Mean: [T

A} max - min < - V=

A fo | Nomaized
Dat: 5

® B --= max <

Results

Number of genes removed: 0

Number of important genes removed: 0

Output: | output I
View important genes removed
[

llustracion 1 Ventana principal de la aplicacion
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1.1. Barrade menus

Menu File

E ShapeClustering

Clearresults  Help

Close Ctrl+C
L

llustracion 2 Barra de menus — File

e Close: cierra la aplicacion.

Menu Clear results

2 ShapeClustering _

File | Clear results | Help
B e

llustracion 3 Barra de mentis - Clear results

e All experiments: borra todos los experimentos generados de la aplicacién,
reinicia la aplicacién, pero no elimina los resultados que se han ido guardando
en la carpeta de resultados.

Menu Help

oveaners
File  Clear results

N
About

llustracion 4 Barra de mendus - Help

e Help: muestra la ayuda en linea de la aplicacion, para que el usuario pueda
consultar cualquier duda de funcionamiento sin tener que emplear este
manual.

e About: muestra una pantalla con la informacidn sobre el autor de la aplicacion.

1.2. Paneles

En la aplicacion existen dos paneles que se visualizan a través de su pestafia
correspondiente:



Y/ " 4 | Soft Computing para la identificacion de genes

A ]

Pestaina Data

Panel que se muestra por defecto al inicializar la aplicacidn. A través de este panel se
deben cargar y preparar los diferentes datos de entrada al algoritmo.

d
E ShapeClustering

File Clearresults Help

Data Algorithms

Data Normalization

Number of samples per time point: - Mean
Choose method

Raw Normalized

Select folders microarrays

Load gene data
-
Load type points

Number of samples per time point: [N
Mean:

Inputs:
e Hl- - N A :

Results

Number of genes removed: 0

Number of important genes removed: 0

Output: [ gyiput I
View important genes removed

llustracion 5 Pestafia 'Data’ — Por defecto

Este panel estd dividido en 4 subpaneles:

Preview

Este subpanel se encuentra en la parte inferior derecha. Por defecto cuando se abre la
aplicacion muestra el siguiente aspecto:

Preview
Mumber of samples per time point: [N

[IEELHE  Apply
Inputs:

llustracion 6 Pestafia 'Data’ - Preview

5
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A medida que se van cargando los datos del problema este panel se ird actualizando,
indicando el nUmero de muestras por instante de tiempo, si se quiere o no aplicar la
media sobre los datos cargados, las entradas y la salida y en la parte inferior se va
mostrando un log con los mensajes que genera la propia aplicacién para informar al
usuario.

Se colorean en rojo los elementos (Inputs y Output) que no se han cargado
satisfactoriamente todavia. De ahi que aparecen inicialmente todos coloreados. Cabe
destacar que, no es requisito que todos ellos se carguen para la ejecucion de los
algoritmos ya que los datos de entrada que estos necesitan varian de unos a otros.

Data

Data
Number of samples per time point: - Mean

Raw Normalized

Select folders microarrays

Load gene data
-
Load type points

llustracion 7 Pestafia 'Data’ - Data

En este panel en la parte superior izquierda, a través del desplegable ‘Number of
samples per time point’, se permite indicar el nimero de muestras que se han tomado
de un mismo gen en cada instante de tiempo. Ademds permite indicar si en los
experimentos a realizar se quieren llevar a cabo sobre la media de los datos tomados o
no.

Este panel permite la introduccion de los datos del problema de dos maneras, en el CD
gue acompafia a esta documentacién se proporcionan los ficheros con los datos
asociados a la experimentacion llevada a cabo en este estudio:

1. En bruto (en la parte izquierda Raw) si se tienen los datos sin normalizar: desde
el botdn ‘Select folders microarrays’ se seleccionan las carpetas que contienen
los microarrays de datos, cada carpeta contendrd un fichero por cada instante
de tiempo en que se han tomado las muestras y todas las carpetas tienen que
contener el mismo numero de ficheros. El nimero de carpetas introducidas y el
nimero de muestras por instante de tiempo seleccionadas deben coincidir.
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Desde el botén ‘Load type points’ se carga el fichero que indica los tipos de
puntos necesario para llevar a cabo la normalizacién de los datos.

En el CD los ficheros que contienen estos datos se encuentran dentro de la
carpeta ‘distribuciones\_datos_Ejemplo\microarrays’, las carpetas seriel, serie2
y serie3 contienen los microarrays de datos y el fichero typePoints.txt contiene
los tipos de puntos.

A continuacién se muestra el estado del panel ‘Data’ después de cargar los
datos en bruto:

, ,

File  Clearresults  Help k]

Data Algorithms

Data Normalization

Number of samples per time point: _ Mean

) Choose method
Raw Normalized

Select folders microarrays ® 1) Normalize microarray data (manorm)
EATEMtrunkdistribuciones) datoj Load gene data

E:XTFMtrunkidistribuciones\_dato
EATFMtrunkidistribuciones\_dato:

- @ 3) Quantile normalization median{guantilenorm)
Load gene names

@ 2) Quantile normalization {quantilenorm)

Number of samples per time point:
Mean:

Inputs:

® B --= max =

Results

Number of genes removed: 0

Number of important genes removed: 0

Output: [ gutput I
View important genes removed
Type points loaded successfully

llustracion 8 Pestafia 'Data’ - Datos en bruto cargados

2. Normalizados (en la parte derecha Normalized), si ya se dispone de los datos
normalizados desde el botdn ‘Load gene data’ se cargan los ficheros de los
datos de los genes; el numero de ficheros cargados debe coincidir con el
numero de muestras por instante de tiempo seleccionadas, ademas el nimero
de genes en cada fichero debe ser el mismo, es decir el tamafo de las matrices
de cada fichero ha de ser idéntico. Desde el botén ‘Load gene names’ se
debera cargar el fichero que contiene el nombre identificativo de cada gen, el
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numero de nombres de este fichero debe coincidir con el nimero de genes de
los ficheros cargados a través de ‘Load gene data’.

En el CD los ficheros que contienen estos datos se encuentran dentro de la
carpeta ‘distribuciones\_datos_Ejemplo\data’, los ficheros genesDataSeriel.txt,
genesDataSerie2.txt y genesDataSerie3.txt contienen los datos de 8848 genes
en 12 instantes de tiempo y el fichero genesName.txt contiene el nombre de
los 8848 genes.

A continuacién se muestra el estado del panel ‘Data’ después de cargar los
datos normalizados:

Shapellustering

File  Clearresults  Help

Data Algorithms

Data Normalization

Number of samples per time point: _ Mean

) Choose method
Raw Normalized

Select folders microarrays

- —

Load type points

Number of samples per time point:

: Mean: JERLS
® A max-min< - 8& stDev < - EETE

Inputs:
® B --= max = - && stDev < - i =z oee

Results

Number of genes removed: 0

Number of important genes removed: 0

Output: [ gutput I
View important genes removed
Genes name loaded succesfully

llustracion 9 Pestafia 'Data’ - Datos normalizados cargados

Ademas, desde este mismo subpanel se deben cargar los siguientes ficheros:

e ‘Load time points’: fichero que contienen los instantes de tiempo en que se
han tomado las muestras. El nimero de instantes de tiempo de este fichero
tiene que coincidir con el nUmero de muestras que se tienen de cada gen en los
ficheros cargados a través de ‘Load gene data’ o con el numero de ficheros de
microarrays que contiene cada carpeta seleccionada por ‘Select folders
microarrays’.

En el CD el fichero a cargar desde este botén se encuentra en
‘distribuciones\_datos_Ejemplo\data\timePoints.txt’.

8
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Panel ‘Data’ después de cargar los instantes de tiempo:

-
El ShapeClustering

File Clearresults Help N

Data Algorithms

Data Normalization

Number of samples per time point: _ Mean

) Choose method
Raw Normalized

Select folders microarrays
Load gene data
-
Load type points

Load important genes Load output

Number of samples per time point:

: Mean: IETTH
A)  max-min < - B =
Bl Few | Normalized
nes

® b - max =

Results

Number of genes removed: 0 Important genes

Number of important genes removed: 0

Output: | output I
View important genes removed
Time points loaded successfully.

llustracion 10 Pestafia 'Data’ - Instantes de tiempo cargados

‘Load important genes’: fichero que identifica los genes mds importantes. Los
nombres que se encuentren dentro de este fichero han de estar contenidos
dentro del fichero cargado desde el botén ‘Load gene names’.

En el CD el fichero a cargar desde este botdn se encuentra en
‘distribuciones\_datos_Ejemplo\data\namelmportantGenes.txt’.

Panel ‘Data’ después de cargar los genes importantes:
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Data Algorithms

Data
Number of samples per time point: _

Mean

Normalization

) Choose method
Normalized

Load gene data

Raw

Select folders microarrays

Load type points

oad important genes

Number of samples per time point:
Mean:

Data genes

@ A) max-min= -
® B --= max = - && stDev

Inputs:

Results
Number of genes removed: 0

Number of important genes removed: 0

Output: [ gyiput I
View important genes removed

Important genes data loaded successfully.

llustracion 11 Pestafia 'Data’ - Genes importantes cargados

e ‘Load output’: fichero/s que contienen los datos de salida. Dos de los cinco

algoritmos implementados tienen en cuenta la correlacién de cada gen con la
salida, para ejecutar esos algoritmos se han de cargar los ficheros necesarios. El
numero de ficheros cargados debe coincidir con el nimero de muestras por
instante de tiempo seleccionadas.

En el CD
‘distribuciones\_datos_Ejemplo\data’:

estos ficheros se encuentran dentro de la carpeta

growthSeriel.txt, growthSerie2.txt y

growthSerie3.txt.

Panel ‘Data’ después de cargar los datos de salida:

10
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d
E ShapeClustering

File Clearresults Help

Data Algorithms

Data Normalization

Number of samples per time point: _ Mean
Choose method

Raw Normalized

Select folders microarrays

Load gene data

Load type points

Load important genes Luad output

Number of samples per time point:
Mean:

® A} max-min< - & ev =
Inputs:
Dat; nes

® B --= max = - && stDev =

Results

Number of genes removed: 0 Important genes

Number of important genes removed: 0
Output: [ gyiput I

View important genes removed
‘Output data loaded successfully.

llustracion 12 Pestafia 'Data’ - Datos de salida cargados

Normalization

Normalization

Choose method

llustracion 13 Pestafia 'Data’ - Normalization

Este subpanel por defecto se encuentra deshabilitado. Si en el subpanel anterior se
cargan los datos en bruto (primer caso del apartado anterior) este panel se habilitara
automaticamente para poder llevar a cabo la normalizacion de los datos cargados, de
acuerdo con 3 opciones disponibles, tal y como se muestra en la siguiente imagen.

11
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File Clearresults Help k]

Data Algorithms

Data Normalization

Number of samples per time point: _ Mean

) Choose method
Raw Normalized

Select folders microarrays © 1) Mormalize microarray data (manorm)
EATFMyrunkdistribuciones)_datol8 Load gene data

E:XTFMtrunkidistribuciones\_dato
EATFMtrunkidistribuciones\_dato

ks @ 3) Quantile normalization median({guantilenorm)
Load gene names

@ 2) Quantile normalization (quantilenorm)

Number of samples per time point:

B
@ ~ max-min< [ 35 < Il Mean
i
e -~ -l = v~ - [l d

Results
Number of genes removed: 0

Number of important genes removed: 0

Output: [ gyiput I
View important genes removed
Type points loaded successfully.

llustracion 14 Pestafia 'Data’ - Datos en bruto cargados y subpanel Normalization activo

Este subpanel permite la opcién de tres formas de normalizacién:

e Normalize microarray data [jErrorl No se encuentra el origen de la
referencia.]: funcién de Matlab que normaliza datos de mircroarrays.
XNorm = manorm(X) escala los valores de cada columna de X dividiendo por la
intensidad media de la columna.

e Quantile normalization [iError! No se encuentra el origen de la referencia.]:
funcion de Matlab que normaliza XXX. NormbData = quantilenorm(Data)
normaliza las distribuciones de los valores en cada columna de Data.

e Quantile normalization median [iError! No se encuentra el origen de la
referencia.]: NormData = quantilenorm(...,'MEDIAN', true), misma funcién que
la anterior pero toma la mediana de los valores clasificados en lugar de la
media.

Mientras se estd llevando a cabo la normalizacién en el subpanel ‘Preview’ se muestra
la siguiente informacién:

12
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Apphying normalization...

llustracion 15 Pestaiia 'Data’ - Aplicando normalizacion

A continuacidn se muestra el estado del panel ‘Data’ después de aplicar una de las
normalizaciones sobre los datos. Como se puede observar en la esquina inferior
derecha, aparece en verde el elemento ‘Normalized’ y se indica en la ventana de log:

, 1

File Clearresults Help N

Data Algorithms

Data Normalization

Number of samples per time point: _ Mean

) Choose method
Raw Normalized

Select folders microarrays ©® 1) Normalize microarray data (manorm)
E:ATFM\runkdistribuciones),_datolPs Load gene data

E:\TFMtrunkidistribuciones|_dato @ 2) Quantile normalization (quantilenorm)
EXTFMtrunkidistribuciones\_dato

- @ 3) Quantile normalization median(guantilenorm)
Load type points

Load time points Load important genes Load output

Filter
Choose filter Number of samples per time point:

Mean: [HE
A) max-min < - stDev <
® B - max =

Results

Number of genes removed: 0

Number of important genes removed: 0

Output: [ gutput |
View important genes removed
Normalization 1 aplied.

llustracion 16 Pestafia 'Data’ - Después de aplicar una normalizacion sobre los datos

A través del botén ‘Save data’ del mismo subpanel se permite guardar los datos que se
acaban de normalizar. Cuando se pulsa este botén la aplicacion pregunta al usuario por
la carpeta donde quiere guardar los datos e indicar un nombre:

13
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4. ShapeClustering

=

|Fi|e Clear results  Help

Algorithms

Number of sam ez

2N

c®

Raw —

E:TFMr

ENTFMM

ETFM
4

B vid

Filter
Choose filter

o~

@ A) ma

Number of g

Workspace
<0 BRI )

Organizar »

- Bibliotecas
@ Documentos
[E=] Imédgenes

A‘ Musica

gl] Subversion

Ll Equipo
& Disco lecal (C)
e Disco extraible (E

= Ocultar carpetas

Number of important genes removed: 0

View important genes removed

As

MNueva carpeta 5
normy

i MNombre Fecha de modifica...
anorm)

MNingun elemento coincide con el criterio de busqueda.
(quantilenorm)

e0s

<

Nombre: | QEIEIN I EET)

Tipo: [ MAT-files (*.mat)

i Guardar ][ Cancelar ]

Output: | gyiput |

Mormalization 1 aplied.
==

llustracion 17 Pestafia 'Data’ - Guardar datos normalizados

La aplicacién guarda un fichero .mat con el resultado de la normalizacién, un fichero

x_genesName.txt con el nombre de los genes y un fichero x_genesData.txt por cada

muestra con los datos de los genes, como se muestra en la siguiente imagen.

= L Morm

Eﬂ manormMormalization.mat
rmancrmMermalization_genesDatal txt
rancrmMermalization_genesData bt

manormMormalization_genesData3.bd

==}

[ ==
[ ==
|| manormMormalization_genesMame.txt

llustracion 18 Pestaiia 'Data’ - Ficheros guardados para normalizacion

Los ficheros .txt almacenados de esta manera estan preparados para poder ser usados

en la propia aplicac

ion.

14
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ShapeClustering

|| File  Clearresults  Help

Algorithms

Normalization

Number of samples per time point: _ Mean

) Choose method
Raw Normalized

©® 1) Normalize microarray data (manorm)

Load gene data

EATFMitrunkidistribuciones\_dato @ 2) Quantile normalization {quantilenorm)
EATFMtrunkidistribuciones\_dato

ks @ 3) Quantile normalization median({guantilenorm)
Load gene names

Preview
Number of samples per time point:

Mean:

Inputs:
® B --= max = - && & Dat: s

Results

Number of genes removed: 0

Number of important genes removed: 0

Output: [ gyiput I
View important genes removed
Data saved successfully
inEATFMtrunk\fuentes\Resuts\Normi

llustracion 19 Pestafia 'Data’ - Después de guardar los datos normalizados

Filter

Este subpanel por defecto se encuentra deshabilitado, habilitindose una vez que
haya datos normalizados disponibles. Permite realizar una seleccion de
caracteristicas seleccionando una de las dos posibles opciones de los filtros, asi
como especificar valores para sus parametros.

Filter
Choose filter

® A) max-min< - &&
® B - < max = - &8

Results

Number of genes removed: 0

Number of important genes removed: 0

View important genes removed

lustracion 20 Pestaiia 'Data’ - Filter por defecto

15
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Choose filter

o A max-min< P & |
® B - max < - &

Results

Number of genes removed: 0

Number of important genes removed: 0

View important genes removed

llustracion 21 Pestafia 'Data’ - Filter cuando se dispone de datos

La aplicacién permite aplicar diferentes filtros sobre el conjunto de datos inicial con el
fin de eliminar ruido.

Se puede elegir entre dos tipos de filtros, estos filtros incluyen condiciones sobre el
valor maximo y/o minimo y la desviacién estandar sobre el nivel de expresion
genética.

Una vez elegido el filtro e indicados los parametros que se quieren aplicar, se ha de
pulsar el boton ‘Apply’ y en el cuadro de Results se mostraran los resultados
obtenidos. En este cuadro se informa acerca de:

e Numero de genes eliminados a través del filtro.

e De esos genes eliminados cuantos de ellos son importantes. En el caso de no
haber ninguno el botdn ‘View important genes removed’ seguira deshabilitado
y en el caso de encontrarse genes importantes entre los eliminados este botén
se activara para poder visualizar cuales son esos genes importantes.

En la llustracion 22 se muestra el estado del subpanel Filter después de aplicar el
primer filtro con los pardmetros 0.75 y 0.25. Se indica que el numero de genes
eliminados es de 566 y ninguno de ellos es importante.

Filter
Choose filter

@ A) max-min= ik

® B - max = && stDev =

Results

Number of genes removed: 566

Number of important genes removed: 0

View important genes removed

llustracion 22 Pestafia 'Data’ - Filter después de aplicar el primer filtro

16
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En la llustracién 23 se muestra el estado del subpanel Filter después de aplicar el
primer filtro con los siguientes valores para sus pardmetros: 1y 0,25. Se indica que el
numero de genes eliminados es de 897 y uno de ellos es importante.

© Al max-min = &8 stDev <
o s HE-

Results

Number of genes removed: 897

Number of important genes removed: 1

View important genes removed

llustracion 23 Pestafia 'Data’ - Filter después de aplicar el primer filtro con genes importantes eliminados

Pulsando sobre el botén ‘View importante genes removed’ se abre la imagen mostrada
en la llustracion 24, ofreciendo informacion sobre el gen importante que se ha
eliminado como consecuencia del filtrado:

File

EEREREEEE

Name Important Gen!
1 [stsu_s_4438

llustracion 24 Genes importantes eliminados a través de la aplicacion de un filtro

Pestana Algorithms

Este panel al iniciar la aplicacién se encuentra deshabilitado, como se muestra en la
siguiente imagen:

17
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File Clearresults Help

Data Algorithms

Algorithms

Select Algorithm Dynamic Thresholds

cL

c+ 1N
Run Algorithm

Folder Algorithm Parameters MN® Clusters | N® Genes Largest Group| N° Groups With One Gene| View Charts | Open Excel

llustracion 25 Pestafia 'Algorithm' — Por defecto

Una vez que se han cargado datos a través del panel Data se habilitan las diferentes
opciones de este, como se puede observar a continuacion:

18
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o e T T T T e
File Clearresults Help

Data Algorithms

Algorithms

Select Algorithm Dynamic Thresholds

© Dynamic Shape

@ Dynamic Shape C_
Run Algorithm
@ Shape-ba stering (SC) e

@ Shape Output (

Folder Algorithm Parameters MN® Clusters | N® Genes Largest Group| N° Groups With One Gene| View Charts | Open Excel

llustracion 26 Pestafia 'Algorithm' - Habilitado

El panel permite seleccionar uno de entre los cinco algoritmos disponibles. Si se
selecciona el algoritmo SC o SOC se han de introducir valores para los parametros ¢;
Y @y a través de los campos denominados como U_L y U_H respectivamente:

-Algorithms

Select Algorithm Dynamic Thresholds

@ Dynamic Shape Clustering (DSC) cL -

@ Dynamic Shape Output Clu

Run Algorithm

@ Relaxed Shape

llustracion 27 Pestafa 'Algorithm' — Seleccionado algoritmo SC

Si se selecciona el algoritmo RSC ademas de indicar los parametros anteriores se ha de
indicar también el pardmetro 6 en el campo indicado como Delta.

19
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-Algorithms

Select Algorithm Dynamic Thresholds

@ Dynamic Shape Clusteri

@ Dynamic Shape Output C ring (DSOC) _
_ Run Algorithm
@ Shape-| ste [

@ Shape Output C

©® Relaxed Shape Clustering (RSC)

llustracion 28 Pestafia 'Algorithm' — Seleccionado algoritmo RSC

Si las opciones elegidas son DSC o DSOC los pardmetros cuyos valores se deben
introducir son C; y Cy a través de los campos C_Ly C_H:

Algorithms

Select Algorithm Dynamic Thresholds

@ Dynamic Shape Clustering (DSC)

@ Dynamic Shape Output Clustering (DSOC) L
Run Algorithm
@ Shape-based Clustering (

@ Shape Outp

@ Relaxed Shape Clustering (RSC) Deita: [N

llustracion 29 Pestafia 'Algorithm' — Seleccionado algoritmo DSOC

Una vez seleccionado el algoritmo e introducidos los pardmetros se ha de pulsar el
botdn:

Run Algorithm

llustracion 30 Pestafia 'Algorithm' — Botdn para ejecutar un algoritmo

Durante la ejecucién del algoritmo en la parte inferior de la ventana se va indicando al
usuario los pasos que se estan llevando a cabo:

Applying SC algorithm...

Drawing clusters with important genes.

llustracion 31 Pestaria 'Algorithm' — Mensajes durante la ejecuccion del algoritmo

Al lanzar el algoritmo se genera una nueva carpeta dentro de la carpeta /Results con la
nomenclatura ‘YYYYMMDDhhmm’, de acuerdo con el afio (YYYY), mes (MM), dia (DD),
hora (hh) y minutos (mm) en que se ha llevado a cabo la ejecucion. Dentro de esta
carpeta se genera una nueva carpeta con el nombre del algoritmo ejecutado y los
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valores asignados a sus pardmetros. En la llustracidn 32 se puede ver el resultado de la
carpeta /Results después de lanzar el algoritmo de la llustracién 29:

= . 201706041131
=l SC0101
. ImportantClusters
1 Result.mat
B Result_SC.xlsx

llustracion 32 Carpeta Results después de la ejecucion de un algortimo

Una vez que el algoritmo ha finalizado, automaticamente guarda los resultados
obtenidos en formato Matlab en un archivo .mat, genera un fichero .xlIsx y ademas
genera y guarda las graficas que contienen genes importantes. El archivo Result.mat
contiene tres estructuras de datos: fil, obj y Analysis. En la llustracion 33 se puede
observar que el filtro aplicado es el FilterA y el algoritmo que se ha ejecutado es el SC:

Results

£l 13 struct with 3 fields

Field
) obj
&l fil
E| AnalysisResults

llustracion 33 Contenido del archivo Results.mat

La estructura fil, llustracién 34, guarda los datos originales antes de la aplicacién del
filtro (genesData, genesName y namelmportantGenes), y el resultado obtenido
después de aplicar el filtro sobre ellos. Como resultado se guardan los pardmetros con
que se ha aplicado el filtro (maxmin y stdev), el identificador de los genes eliminados
(geneldRemove), el nombre de los genes eliminados (geneNameRemove), el nombre
los genes importantes que se han eliminado como consecuencia de aplicar el filtro
(importantGeneNameRemove) y el numero de genes importantes eliminado
(nImportantGeneRemove):

Results Results fil

|&1] 11 Filterh

Property Value
-1 maxmin 0.7500
[ stdev 0.2500
I 1 geneldRemove []
|1}] geneMameRemaowve 1x566 cell
1 nImportantGeneRemove 0
|1}] importantGeneMameRemove Ix0 cell
|{}] genesData 13 cell
|£}] genesName 1x88
|1} namelmportantGenes 1x32 cell

lustracion 34 Archivo Result.mat resultados del filtro
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La estructura obj, llustracién 35, guarda el resultado después de la aplicacion del

Soft Computing para la identificacidn de genes

algoritmo. Se guardan los parametros con que se ha ejecutado el algoritmo (threshlodL
y threshlodH), los datos que se han analizado (dataAnalysis) que en el caso de que se
haya aplicado la media sera la media de los datos que se encuentran en genesData y
en el caso de no aplicarse la media estos datos coincidiran con los de genesData, los
grupos formados por el algoritmo (clusters), el valor de shapelndex para cada grupo
(gindex), si se ha aplicado la media (mean), el nUmero de muestras tomadas por
instante de tiempo (nSampleEachTime) y el contenido de los ficheros cargados con los
instantes de tiempo (timePoints) y la salida (output):

Results Results.ohj
(=] 1 5C

Property Value

i1 thresholdL 0.1000
i thresholdH

|1} datafnalysis

|} clusters

|1} gIndex

|{}] genesData

i1} genesMame

i timePoints

1 geneldRemove
] mean

] nSampleEachTime

llustracion 35 Archivo Result.mat resultados del algoritmo

Por ultimo la estructura Analysis contiene el resultado de aplicar el andlisis sobre los
datos obtenidos después de la ejecucion del algoritmo. Eta estructura lo que guarda es
el tamano del cluster mds grande formado y el nimero de clusters que contienen un
solo gen.

Results Results.AnalysisResults

[ E| 131 struct with 2 fields

Field Value

|1}] bigSize
| 1} numGrSizel

llustracion 36 Archivo Result.mat resultados del andlisis

En la aplicacion (dentro de la tabla en el subpanel ‘Results’) se muestra un resumen de
los resultados, donde se indica:

e |dentificador de la carpeta donde se han guardado los resultados que coincide con
la fecha y hora de cuando se ha ejecutado el algoritmo.

e Algoritmo ejecutado.

e Valores proporcionados a los parametros del algoritmo.
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e Sise ha solicitado aplicar la media o no sobre los datos cargados.

e Numero de grupos que ha dado como resultado el algoritmo ejecutado.

e El nimero de genes que contiene el grupo mas grande formado.

e EL numero de grupos que contienen un solo gen.

e Visualizador de las graficas generadas para los grupos con genes importantes.
e Visualizador del Excel generado con los resultados.

< s 0 0 T W W v+ | et
File Clearresults Help

I Data Algorithms

Algorithms

Select Algorithm Dynamic Thresholds

@ Dynamic Shape Cluste (DSC)
@ Dynamic Shape Output Clu C_|

Run Algorithm
© Shape-basac ng (SC)

Folder Algorithm Parameters
1 (201708041122 SC UL=0.1, UH=0.1

Algorithm successfully applied.

llustracion 37 Pestafia 'Algorithm' — Resultados para algoritmo SC con pardmetros 0.1y 0.1

A través de la columna ‘View Charts’ de esta tabla se pueden ver las gréficas
generadas para los grupos que contienen genes importantes, en cada una de las
ejecuciones. Un ejemplo de estas se muestra en la llustraciéon 38:
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Desktop Window Help

DEEAS RN UDEL-

R O0E =D

Cluster1,3566(5)

w oA e
feruRe

Cluster44,35(1)

W

Cluster79,392(3)

S @

Cluster105,86(1)

w A

Cluster52,19(3)

Cluster80,26(2)

Sanw ma

Cluster13,33(5)

Cluster53,4(3)

- e
LR

Cluster91,18(4)

S m

llustracion 38 Grdficas - Grupos con genes importantes
A través de la columna ‘Open Excel’ se puede abrir el ficheros .xIsx guardado con los

resultados de la ejecucién del algoritmo.

Si la carpeta que alberga los resultados ya dispone de resultados de alguna
experimentaciéon previa, estos se mostraran. De esta manera, al abrir la aplicacién se
visualizan, en la tabla inferior, los Ultimos diez resultados generados si es que existen:

24



"’"‘ Soft Computing para la identificacién de genes

File Clearresults Help k]

Data Algorithms

Algorithms

Select Algorithm Dynamic Thresholds

Run Algorithm

Algarithm Parameters N Clusters  |N® Genes Largest Group|N® Groups With One Gene| View Charts | Open Excel
201705282115 SC UL=0.1, UH=0.1 380
201705252140 5C UL=0.1, UH=0.1
201706041157 SC UL=0.08, UH=0
201706041157 5C UL=0.08, UH=0.1
201706041157 5C UL=0.1, UH=0
201706041157 5C UL=0.1, UH=0.1
201706041157 S0OC UL=0.08, UH=0
201729051300 5C UL=0.08, UH=0
201729051300 5C UL=0.08, UH=0
201729051300 5C UL=0.08, UH=0

OoooooooEg
ooooooEEEE

llustracion 39 Pestaiia 'Algorithm' — Cargados por defecto los tltimos resultados generados previamente
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