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- nej ast ji slouží k vytvo ení obrazu o expresi genč ě ř ů
- možno je považovat za jakýsi molekulární fenotyp
- využití tam, kde fenotyp neposkytuje dostatek informací

(výzkum funkce gen , medicínská diagnostika)ů
- vyžadují použití mén  b žných metod statistiky (p>>n)ě ě
- redukce rozm ru daného problému, shlukováníě
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Analýza expresních dat

- izolace mRNA, 
p íprava cDNA, ř
zna eníč

- p íprava sklí ek se sondami, ř č
hybridizace, omývání

- tení signálu na jednotlivých č
pozicích po hybridizaci, 
primární data

- analýza dat



Analýza expresních dat

PRIMÁRNÍ DATA

Jednotlivé pozice 
odpovídají r zným ů
sekvencím DNA, 
intenzita signálu 
stup u jejich ň
p ítomnosti ve ř
vzorku.
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- rozpoznávání obrazu
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- m ení s nízkým po tem opakováníěř č
- rozpoznávání obrazu
- p evod na matici íselných hodnotř č
- normalizace
- statistika jednotlivých pozic (pr m rná hodnota, rozptyl, ů ě
eliminace extrémních hodnot, atd.)
- kontrast: dv  sady experimentálních podmínekě
- shluková analýza (clustering)
- analýza v kontextu funkce
- analýza v kontextu sekvence (gen, promotor)
- analýza asových ad (koregulované geny, periodicita)č ř
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Analýza asových adč ř
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Komplexní data z více asových adč ř



Analýza expresních dat – medicína

Rakovina – nekontrolované d lení bun k v ě ě
d sledku mutace (onkogény, supresory ů
nádor ).ů

M ení genové exprese nachází uplatn ní v ěř ě
diagnostice.

- o jaký druh rakoviny se jedná ?
- jaká je prognóza pro daný druh ?



Rakovina kostní d en  – leukemieř ě

 Myelogenní, lymfocytická, akutní, chronická ?
 Acute Myelogenous Leukemia (AML)  Acute Lymphocytic Leukemia (ALL)
 Není produkováno dostate né množství krvinekč
 Anemia -> slabost, infekce, snížená sráženlivost krve 
 AML: 10,000 p ípad  ro nř ů č ě
 ALL: 3,500 dosp lí / 2,400 novorozenciě
 AML nebo ALL ?

Analýza expresních dat - medicína



 Diagnóza ve specializované laborato iř
 ALL: 58% pravd podobnost p ežitíě ř
 AML: 14% pravd podobnost p ežitíě ř
 Lé ba: chemotherapie, transplantace kostní d enč ř ě

 ALL: corticosteroidy, vincristin, methotrexat, L-asparaginasa
 AML: daunorubicin, cytarabin

 Správná diagnóza je velice d ležitá pro nasazení správné lé byů č
 Microarray – mohlo by podporovat rozhodování

Analýza expresních dat - medicína
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Analýza expresních 
dat

ádky:Ř
jednotlivé geny

Sloupce:
vzorky, pacienti
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Analýza expresních dat

Problém – data jsou smíšena



Analýza expresních dat

Statistický program/programovací prost edí Rř

http://www.stat.uni-muenchen.de/~strimmer/notes/rexpress.html



Jazyky a prost edí používané bioinformatikyř

UNIX
Perl/Python
C/C++/Java
R/Mathlab/Mathematica
CGI, client/server
SQL



Analýza dat v biomedicínské literatu eř

Hlavním uložišt m našich znalostí o aktivit  a funkci ě ě
gen /protein  je v decká literatura. Bionformatickou analýzou ů ů ě
t chto text  lze identifikovat skryté závislosti, které mohou být ě ů
zp sobeny vzájemnou interakcí gen /protein , jejich spole nou ů ů ů č
funkcí nebo jinými vztahy, které nebyly p edm tem cíleného ř ě
zkoumání.



Analýza dat v biomedicínské literatu eř

Graf znázor ující ň
spoluvýskyt protein  ve ů
v deckých láncích.ě č

Každá hrana grafu 
p edstavuje samostatný ř
lánek v databázi č

PubMed. 



Analýza dat v biomedicínské literatu eř

Konstrukce matice spoluvýskytu jednotlivých termín , kterými mohou ů
být nap íklad názvy gen , funkce z GO a pod.ř ů  



Analýza dat v biomedicínské literatu eř



PubMatrix http://pubmatrix.grc.nia.nih.gov

Analýza dat v biomedicínské literatu eř



Analýza dat v biomedicínské literatu eř

Spole ný výskyt výrazu “autoimunita” a názv  chromozóm  nebo č ů ů
jejich ástí.č



- tokenizace a vyhledání základního tvaru ((3,4)-metyl 1-hexanol)
- identifikace názv  gen  a protein  (ID)ů ů ů
- mapování volného textu na GO kategorie (sensitivita 60%, specificita 
90%)
- mapování ID dvou protein  vyskytujících se ve volném textu na ů
zjišt ný vztah (nap . protein A je enzymem a protein B substrátem ě ř
reakce B-B' katalyzované proteinem A a popsané termínem GO) 
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5-40% chyb na 
jednotlivých 
stupních analýzy



Ariadne Genomics http://www.ariadnegenomics.com/


