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Coexpresión y selección de variables con
submuestreo aleatorio

Las técnicas de selección de variables son esenciales en biomedicina para indentificar variables clave en bases
de datos clínicas y para aplicar técnicas con poder clasificatorio y predictivo. En este trabajo se presenta
una nueva aproximación basada en submuestreo aleatorio que se puede aplicar en técnicas de selección de
variables para conseguir métodos estadísticos robustos. Esta técnica es apropiada en proyectos con un gran
número de muestras y tiene una aplicación directa en proyectos de expresión de célula única. Como ejemplo
mostraremos los resultados obtenidos en un problema de predicción de la edad mediante el análisis de datos
de expresión de ARN.
Para su aplicación hemos desarrollado en paquete GeneCoexp, que además de realizar una selección de car-
acterísticas con técnicas de coexpresión, permite identificar relaciones de coexpresión robusta entre genes y
diferenciarlas de las producidas por una posible estratificación de las muestras. Para su ejecución es necesario
realizar un gran número de submuestreos, por lo que ha sido necesario reimplementar las funciones de coex-
presión y usar paralelización para conseguir resultados en tiempo real. Como resultado el paquete permite
generar una red de coexpresión robusta que se puede explorar interactivamente con el paquete rD3plot.
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