
Caminatas 
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Caminos 

𝐴𝑖𝑗 ≠ 0  sii  existe un enlace que vaya de nodo-j  hacia nodo-i 

𝐴𝑖𝑘𝐴𝑘𝑗 ≠ 0 sii existe un camino de nodo-j  hacia nodo-i, pasando por nodo-k 

𝐴𝑖𝑘𝐴𝑘𝑙𝐴𝑙𝑗 ≠ 0 sii existe un camino de nodo-j  hacia nodo-i, pasando por nodo-k  y nodo-l 

 Cuántos caminos de una dada longitud λ existen en una red? 

𝑁𝐶(2)
𝑖𝑗 =  𝐴𝑖𝑘𝐴𝑘𝑗 =

𝑁

𝑘=1

𝑨2
𝑖𝑗 

𝑁𝐶(𝜆)
𝑖𝑗 =  𝐴𝑖𝑘𝐴𝑘𝑙 …𝐴𝑠𝑗

𝜆𝑁

𝑘,𝑙,…,𝑠=1

= 𝑨𝜆
𝑖𝑗
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Ciclos 
 Cuántos ciclos existen de una dada longitud λ existen en la red? 

𝑁𝐶(𝜆)
𝑖𝑖 = 𝑨𝜆

𝑖𝑖
 

𝑁𝐶(𝜆) =  𝑨𝜆
𝑖𝑖

𝑁

𝑖=1

= 𝑇𝑟(𝑨𝜆) ↼ cota superior (cuenta como lazos 

diferentes  el 1,2,3,1 y el 2,3,1,2) 
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𝑁𝐶(𝜆) =  
1

𝜆
𝑨𝜆

𝑖𝑖

𝑁

𝑖=1

 Doy cuenta de la degeneracion 

Pero ojo…un ciclo de longitud 4 tambien es uno de longitud 2 recorido dos veces… 

ojo 



Entonces…caminos 
 Cuántos caminos de una dada longitud λ existen en una red? 

𝑁𝐶(𝜆)
𝑖𝑗 =  𝐴𝑖𝑘𝐴𝑘𝑙 …𝐴𝑠𝑗

𝜆𝑁

𝑘,𝑙,…,𝑠=1

= 𝑨𝜆
𝑖𝑗

 

 Cuántos ciclos existen de una dada longitud λ existen en la red? 

𝑁𝐶(𝜆)
𝑖𝑖 = 𝑨𝜆

𝑖𝑖
 𝑁𝐶(𝜆)~ 𝑨𝜆

𝑖𝑖

𝑁

𝑖=1

= 𝑇𝑟 𝑨𝜆 =  (𝛼𝑖)
𝜆

𝑁

𝑖=1

 

 

 Cómo saber si mi grafo es acíclico?  
Un grafo de matriz de adyacencia A es acíclico ↔ todos los autovalores de A son nulos 

𝑁𝐶(𝜆) =  𝑨𝜆
𝑖𝑖

𝑁

𝑖=1

= 𝑇𝑟 𝑨𝜆 =  (𝛼𝑖)
𝜆

𝑁

𝑖=1

= 0 

← → 

 si G es acíclico A puede escribirse como 
una matriz triangular superior 

 una mts tiene diagonal cero entonces 
todos sus autov. son nulos 
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Ausencia de caminos: Componentes de un grafo 

Grafo conexo Grafo disconexo de dos componentes 

Componente de un grafo subconjunto maximal de vértices tal que existe un 
camino entre cualesquiera dos de sus elementos 

11 



Componentes de un grafo 

La matriz de un grafo disconexo se puede llevar, mediante permutaciones de filas y 
columnas, a una matriz diagonal en bloques 

1  2  3  4  5 

1  2  4   3  5 

1
2
4
3
5 

1
2
3
4
5 
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Componentes de un grafo dirigido 

 componente débilmente conexa: componente conexa del grafo no-dirigido asociado 

 

2 componentes débilmente conexas   
5 componentes fuertemente conexas 

 componente fuertemente conexa: subconjunto maximal de nodos tal que existen caminos 
dirigidos entre cualquier par ordenado del conjunto. 

 in-component inducido por un nodo-i: subconjunto de nodos desde los que se alcanza al 
nodo-i a través de algun caminos dirigido del grafo 

 out-component inducido por un nodo-i: subconjunto de nodos alcanzables desde nodo-i a 
través de caminos dirigidos del grafo 
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Caminatas al azar 

 
 Inicialmente Juan está en el nodo-s. El campo de probabilidades p(t=0)  es   

𝑝𝑖
(𝑡=0)

= 𝛿𝑠𝑖 =  
1 𝑠𝑖  𝑖 = 𝑠
0 𝑠𝑖 𝑖 ≠ 𝑠

 

 
 Por cómo es el proceso de desplazamiento p(t+1) va a ser función de p(t) 

 Imaginemos un caminante (Juan) severamente alcoholizado 
caminando por una red (simple y conexa / fuertemente 
conexa).  

 Consideremos el tiempo de manera discreta.  
 A t=0 Juan se encuentra en el nodo-k 
 Al pasar un intervalo Δt Juan avanza desde el nodo donde se 

encuentra actualmente hacia alguno de sus vecinos 

 
 

𝑝𝑖
𝑡+1

=  
1

𝑘𝑗
𝑎𝑖𝑗𝑝𝑗

𝑡

𝑁

𝑗=1

 

prob que esté en nodo-j a tiempo t 

prob de elegir el enlace que lleva de j a i 

¿Cuál es la probabilidad ,𝑝𝑖
(𝑡)

, que a tiempo t Juan se encuentre  en el nodo i ? 
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Donde está Juan? 

𝑝𝑖
𝑡+1

=  
1

𝑘𝑗
𝑎𝑖𝑗𝑝𝑗

𝑡

𝑁

𝑗=1

 

𝒑 𝑡+1 = 𝐴 𝐷−1𝒑 𝑡  

matriz de adyacencia con columnas 
normalizadas por grado del nodo 

𝐴 =

0 1 0
1 0 1
0 1 0

0 1 0
1 0 0
1 1 1

0 1 1
1 0 1
0 0 1

0 0 0
0 0 0
0 0 0

 𝐴𝐷−1 =

0 1/3 0
1/2 0 1/4
0 1/3 0

0 1/2 0
1/2 0 0
1/2 1/2 1

0 1/3 1/4
1/2 0 1/4
0 0 1/4

0 0 0
0 0 0
0 0 0
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Donde está Juan? 

Notar que si sucede que la distribución de probabilidad converge, es 
decir 𝒑 𝑡 → ∞ → 𝒑∞, se debe satisfacer que 

𝒑(∞)
 
= 𝐴 𝐷−1𝒑(∞) 

Esto significa que 𝒑∞ es autovector de 𝐴 𝐷−1, con autovalor 1.  

𝑝𝑖
𝑡+1

=  
1

𝑘𝑗
𝑎𝑖𝑗𝑝𝑗

𝑡

𝑁

𝑗=1

 

𝒑 𝑡+1 = 𝐴 𝐷−1𝒑 𝑡                          (1) 

Nota algebra: 𝜆 = 1 es el autovalor dominante de  𝐴 𝐷−1 

(la ecuacion (1) puede ser resuelta recursivamente) 
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a tiempos largos Juan está en… 

𝑘𝑖

 𝑘𝑗
𝑁
𝑗=1

=  
1

𝑘𝑗
𝑎𝑖𝑗

𝑘𝑗

 𝑘𝑟
𝑁
𝑟=1

𝑁

𝑗=1

 

𝒑(∞)
𝑖 =

𝑘𝑖

 𝑘𝑗
𝑁
𝑗=1

 

=
1

 𝑘𝑟
𝑁
𝑟=1

 
1

𝑘𝑗
𝑎𝑖𝑗

𝑁

𝑗=1

𝑘𝑗 =
1

 𝑘𝑟
𝑁
𝑟=1

 𝑎𝑖𝑗

𝑁

𝑗=1

 

= 
𝑘𝑖

 𝑘𝑗
𝑁
𝑗=1

    

𝒑(∞)
 
= 𝐴 𝐷−1𝒑(∞) 

Por inspección  se puede ver que el vector de 
probabilidades de componente i-esima: 
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a tiempos largos Juan está en… 

𝒑 𝑡 + 1 = 𝐴 𝐷−1  𝒑 𝑡  

𝑝∞ 𝑖 =
𝑘𝑖

 𝑘𝑗
𝑁
𝑗=1

 

𝒑 0 = (0,0,0,0,0,1)𝑇 

𝑝𝑖 𝑡 + 1 =  
1

𝑘𝑗
𝑎𝑖𝑗 𝑝𝑗(𝑡)

𝑁

𝑗=1
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a tiempos largos Juan está en… 

𝑝∞ 𝑖 =
1

 𝑘𝑗
𝑁
𝑗=1

𝑘𝑖  

 La probabilidad de encontrar a Juan en el nodo-i es proporcional al 
grado del nodo 
 
 

𝑝𝑒𝑛𝑙𝑎𝑐𝑒 𝑖𝑗 =
𝑘𝑗

 𝑘𝑟
𝑁
𝑟=1

 
1

𝑘𝑗
= 

1

 𝑘𝑟
𝑁
𝑟=1

= 𝑐𝑡𝑒 

prob de elegir uno de los vecinos de j prob de estar en j 

 En este proceso difusivo, o de caminata, las cosas tienden a uniformizarse a 
nivel de enlaces: En el régimen asintótico, la probabilidad de encontrar a 
Juan atravesando uno de los M enlaces de la red, penlace(er=(i,j)), es uniforme 
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Caminatas (cortas) y similaridad 

 Con qué probabilidad, en una caminata corta, voy a visitar un nodo-x  si a 
tiempo t=0 parto de un nodo s? 

 

𝒑𝑠
(𝜏)

, con 0 < 𝜏 ≪ ∞ 𝒑𝑠
(𝑡+1)

= 𝐴 𝐷−1𝒑𝑠
(𝑡)

 

𝒑𝑠
(𝑡=0)

= (0,… , 0,1,0, … , 0)𝑇 

1,… , 𝑠 − 1, 𝑠, 𝑠 + 1,…𝑁 

El campo 𝒑𝑠
(𝜏)

  es una medida de similaridad  
de todos los nodos respecto al nodo-s 

s 
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via hub via non-hub Multiples paths 

short-path distance = 2 



Priorización basada en redes 
 Con qué probabilidad, en una caminata 

corta, voy a visitar un nodo-x  si a tiempo 
t=0 parto de un conjunto nodos de 
interés (nodos semilla)? 
 

Pobabilidad de visita al nodo-x 
es una medida de asociación 
entre el nodo-x y el conjunto 
semilla 

Integro dos espacios de conocimiento 
1. el embebido en el conexionado de la red 
2. el que utilicé para definir el conjunto de 

nodos-semilla 

nodos 
semilla 

 Con qué probabilidad asintótica voy a 
visitar un nodo-x si a tiempo t=0 parto de 
un nodo tomado al azar de un conjunto de 
nodos de interés (nodos semilla) y 
eventualmente fuerzo revisitar semillas? 
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Priorización de genes asociados a 
enfermedades 

Kolher et al The American Journal of Human Genetics 2008 
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Priorización de nuevas asociaciones gen/enfermedad 

Kolher et al The American Journal of Human Genetics 2008 

Algoritmos para propagar sentido de 
pertenecia al conjunto de interés: 
 
Random Walk with Restart (Kholer 2009) 
Net-Rank (Chen 2009) 
Net-Propagation (Vanunu 2010) 
Functional Flow (Navieba 2005) 
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Priorización de nuevas asociaciones gen/enfermedad 

Kolher et al The American Journal of Human Genetics 2008 

Algoritmos para propagar sentido de 
pertenecia al conjunto de interés: 
 
Random Walk with Restart (Kholer 2009) 

 

𝒑𝑡+1 = 1 − r  𝐀 𝒑𝑡 + 𝑟 𝒑0 

𝑝𝑖
𝑡+1 = 1 − 𝑟  𝑎𝑖𝑗𝑝𝑗

𝑡

𝑁

𝑗=1

+ 𝑟 𝑝𝑖
𝑡=0 

 r controla el sesgo hacia las condiciones iniciales 
 el score se suele estimar a partir de simular un número 

reducido de pasos k 
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Priorización de nuevas asociaciones gen/enfermedad 
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Genómica funcional  

 En la era post-genómica conocemos en alto grado la composición exacta 
del genoma de un gran número de organismos 
 

 Sin embargo,  entender qué función cumple la proteína asociada a un dado 
gen sigue siendo un reto 
 

 En general los métodos computacionales utilizaban exhaustivamente el 
criterio de similaridad de secuencia para asignar funciones putativas a una 
dada proteina aun no caracterizada funcionalmente 
 

 La disponibilidad de datos omicos a escala global permite abordar esto 
desde otra perspectiva: 
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Functional Flow 

Asignación de funcionalidad a 
proteinas aun no caracterizadas 
simulando flujos de información en 
redes de interaccion de proteinas. 

Dime con quien andas y te diré que haces 

1. Consideramos una función/proceso biológico (por 
ejemplo: GO-apoptosis)  

2. Cada proteina anotada a esa categoría es considerada 
una fuente de flujo de una cantidad extensiva xi(t) que 
representa un score-funcional 

3. Pensamos  en un proceso difusivo en el que el flujo 
desde el nodo-j al nodo-i es proporcional a la diferencia 
de material:  flujoj->i~ C * (xj- xi) 

4. Luego de cada paso, se reinyecta x a las semillas. 
5. La cantidad de flujo que recibe una proteina luego de k 

pasos de difusión representa el grado de asociación de 
la misma con la categoría funcional analizada. 

𝑑𝑥𝑖

𝑑𝑡
= 𝐶 𝐴𝑖𝑗 (𝑥𝑗−𝑥𝑖)

𝑁

𝑗=1

𝜃((𝑥𝑗−𝑥𝑖)) 

apoptosis 

Red de interacción de proteinas (pesada) 
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Difusión en redes 
Pensamos en un proceso difusivo en el que el flujo 
desde el nodo-j al nodo-i es proporcional a la 
diferencia de material:  flujoj->i~ C * (xj- xi) 

cte de difusión 

𝑑𝑥𝑖

𝑑𝑡
= 𝐶  𝐴𝑖𝑗 (𝑥𝑗−𝑥𝑖)

𝑁

𝑗=1

 

= 𝐶  𝐴𝑖𝑗𝑥𝑗

𝑁

𝑗=1

− 𝐶  𝐴𝑖𝑗𝑥𝑖

𝑁

𝑗=1

 

= 𝐶 𝐴𝑖𝑗𝑥𝑗

𝑁

𝑗=1

− 𝐶𝑘𝑖𝑥𝑖  

            
𝑘

𝑖

 

= 𝐶 𝐴𝑖𝑗𝑥𝑗

𝑁

𝑗=1

− 𝐶𝛿𝑖𝑗𝑘𝑗𝑥𝑗 

𝑑𝑥𝑖

𝑑𝑡
= −𝐶 𝛿𝑖𝑗𝑘𝑗 − 𝐴𝑖𝑗 𝑥𝑗

𝑁

𝑗=1

 
                 

[𝐿]
𝑖𝑗

 

𝑑𝒙

𝑑𝑡
= −𝐶. 𝐿 𝒙 𝑑𝒙

𝑑𝑡
= 𝐶𝛻2𝒙 

Ec de difusion de calor 
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