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1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: Métodos ponderados para el andlisis de sobrerrepresentacién de anotaciones en andlisis
bioinformaticos

Descripcion general (resumen y metodologia):

El andlisis de sobrerrepresentacién de anotaciones funcionales, también llamado analisis de
enriquecimiento en bioinformdtica, es una técnica ampliamente utilizada en este campo para
interpretar la informacién asociada a grandes listas de variables (genes). Los métodos clasicos
aplican el test exacto de Fisher, basado en la distribucién hipergeométrica donde se asume que
todos los genes tienen la misma probabilidad de seleccién. Sin embargo, en datos reales existen
sesgos asociados a diferentes factores que introducen heterogeneidad en las probabilidades de
seleccién, como es la longitud génica o al nUmero de anotaciones asociadas a cada gen.

Este TFG propone estudiar métodos estadisticos que corrigen dichos sesgos mediante
distribuciones hipergeométricas no centrales, especialmente la distribucion de Wallenius. Se
comparardn métodos clasicos y ponderados mediante simulaciones y datos reales de
bioinformatica usando R.

Tipologia: Estudio de casos, tedricos o practicos, relacionados con la tematica del Grado.
Objetivos planteados:

El objetivo general de este trabajo es evaluar el impacto de los sesgos de seleccién y anotacién en
los andlisis de enriquecimiento funcional y estudiar métodos de inferencia basados en
distribuciones hipergeométricas no centrales para corregir dichos sesgos.

Se plantean los siguientes objetivos especificos:

- Formalizar el problema de sesgo en analisis de sobrerrepresentacién en bioinformatica-

- Estudiar la distribucién hipergeométrica no central de Wallenius como modelo probabilistico para
muestreo ponderado

- Comparar, mediante simulacién y/o datos reales, el comportamiento de métodos clasicos y
ponderados en términos de control del error tipo | y robustez frente al sesgo.
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:
Es recomendable conocimientos de programacion en R avanzados
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2. DATOS DEL TUTOR/A:

Nombre y apellidos: PEDRO MARIA CARMONA SAEZ
Ambito de conocimiento/Departamento: ESTADISTICA E INVESTIGACION OPERATIVA
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