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Citometria de flux: 

Sales de cultius: 

La citometria de flux consisteix en la mesura de propietats de cèl·lules individuals o partícules microscòpiques en suspensió 

mitjançant marcadors fluorescents. A més de la quantificació d'aquests marcadors en les diferents poblacions cel·lulars, la 

citometria també possibilita l'aïllament d'aquestes poblacions en funció de les seves característiques (Sorter) 

Plataforma Citometria i cultius cel·lulars 
Catalina Crespí 
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A la plataforma de citometria i cultius cel·lulars de l'IdISBa comptam amb tecnologia puntera que ens permet analitzar 

múltiples paràmetres cel·lulars. A la plataforma s'ha donat servei a diferents grups d'investigació del camp de la immunologia, 

oncologia, neurociències, neumologia, lipidòmica, etc. S'han realitzat estudis diversos en línies cel·lulars, cultius primaris, 

leucòcits, plaquetes. 

La plataforma de Citometria i Cultius Cel·lulars posa a disposició dels usuaris la possibilitat de cultivar in vitro i experimentar 

amb els diferents tipus de poblacions cel·lulars, tant cultius primaris com línies cel·lulars establertes. La plataforma consta de 3 

sales de cultiu completament equipades amb incubadors, cambres de flux laminar, microscopis, equipament de 

crioconservació i altres. 

BD FACSVerse 

BD FACSAria Fusion 

Recentment s'ha incorporat a la plataforma l'equip d'Agilent, Seahorse XFe96 que permet mesurar el metabolisme cel·lular 

(respiració mitocondrial, glucòlisi, producció d'ATP) en cèl·lules vives. 

Nou equipament: 

Imatges al microscopi 

invertit de dues línies 

cel·lulars diferents i un  

organoïde (Grup de Lípids 

en patologia humana) 

Anàlisi de diferents tipus de 

cèl·lules del sistema 

immunitari en una mostra de 

sang (Grup de lípids en 

patologia humana).  

Imatges de microscopia 

confocal de limfòcits separats 

al sorter segons els diferents 

fluorocroms (Grup 

d’Immunologia). 

Incubador Sala de cultius 

Seahorse XFe96 

Consum Oxígen, acidificació i 

mapa energètic en cèl·lules 

HeLa (Grup de Neurobiologia) 





Desarrollo “FunIntegreR“. Aplicación para el análisis de 

enriquecimiento funcional

Introducción y Objetivos

Métodos

Resultados

Discusión

La aplicación se ha desarrollado en lenguaje R y Shiny. Los métodos de enriquecimiento incorporados son: GO, KEGG, 
Wikipathways, Reactome. Para ellos se han usado los packages de R: Go.db, KEGG.db, reactome.db, DO.db y 
ClusterPorfile.
La aplicación permite la modificación de los principales parámetros como el punto de corte del valor p, el método de ajuste 
para el p valor, o la selección del universo de genes. También permite introducir valores de Fold-Change si se dispone de 
ellos.
Finalmente el usuario puede seleccionar el estilo de los resultados obtenidos mediante los package ggplot y DT.

La aplicación “FunIntegreR“ se presenta como una herramienta para facilitar al investigador la obtención de resultados 
de enriquecimiento funcional, integrando distintos tipos de análisis en la misma aplicación.

Los análisis de enriquecimiento funcional son una de las principales herramientas para facilitar la interpretación de resultados 
procedentes de análisis de expresión diferencial.
Actualmente hay multitud de programas que ofrecen estos análisis, si bien es cierto que en muchos casos los programas no 
permiten ajustar las consultas al interés del investigador.
Desde la Plataforma de Genòmica i Bioinformàtica, conjuntamente con la Universitat Oberta de Catalunya, se ha desarrollado una 
aplicación que integra los principales tipos de enriquecimiento así como permite al investigador seleccionar el formato final de los 
resultados.

Laura Arbona1, Ricardo Gonzalo1, Aarne Fleischer2, Josep Muncunill2

1 Universitat Oberta de Catalunya (UOC) , 2 Institut de Investigació Sanitària Illes Balears (IDISBA)

● La aplicación devuelve los resultados estructurados en 
tablas y gráficos a criterio del usuario final. 

● Dentro de los gráficos se permite seleccionar que gráficos 
se desea obtener así como descargar el gráfico en el 
formato y la resolución deseada.



Creació de l'aplicació ‘Gene TranslateR App’ per a la 

conversió de  identificadors de gens entre bases de dades

Introducció i Objectius
● Les diferents maneres d’assignar identificadors (ID) als gens poden suposar un inconvenient alhora de fer 

consultes creuades entre bases de dades, en especial en el cas dels identificadors d’Affymetrix.
● S’ha desenvolupat una aplicació que permet la conversió dels dels IDs entre els principals repositoris així com 

obtenir la informació més actualitzada associada al gen

Mètodes

● L'aplicació s’ha desenvolupat en R Shiny disponible:
○ Online/Local

● Creació d’una base de dades amb els diferents 
identificadors (Fig. 1)

● Informació d’Affymetrix referent als arrays* Homo sapiens i 
Mus musculus:

○ Clariom D, Clariom S, U133 Plus: Genechip miRNA 
3.0 i Genechip miRNA 4.0/3.0 *.

● L’aplicació es escalable, permetent introduïr noves bases de 
dades (organismes o identificadors) a petició de l’usuari

Resultats

Discussió

K. Schoninger1, J. Rocha1, E. Amengual2, D. Heine-Suñer2, A. Fleischer3, J. Muncunill.3

1 Universitat de les Illes Balears (UIB), Spain; 2 Grup Genòmica de la Salut  Institut d’Investigació Sanitària Illes Balears (IdISBa); 3 Plataforma Genòmica i 

Bioinformàtica IdiSBa 

La aplicació GeneTranslateR es presenta com una solució a la conversió d’identificadors de gens, problema comú a la hora 
de realizar estudis de expressió diferencial utilitzant diferents  programes externs. L’estructura del programa permet introduir 
de manera sencilla noves bases de dades, ja sigui d’informació de nous organismes com d’altres tipus d’identificadors.

* Ampliable a petició de l’usuari

Fig 2. Opcions disponibles a l’aplicació 

Fig 3. Resultats obtinguts de la conversió del ID d’Affyemetrix PSR1300146309.hg.1

Fig 1. Principals repositoris inclosos a l’aplicació


