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l. DNA -> RNA -> PROTEIN:

DNA
(Chr.1) gene 1 (eye colour) gene 2 (shape of the nose)
—_—
fRSCHPION ~ axpression
¥
RNA
mEITA
............ translation

- tieto procesy prebiehaju v kazdej bunke

* suU prisne regulované

I . , .y :
.._” L R - geneticka nestabilita nadorov
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II. CO JE TO ,, MICROARRAYS*“?

= nova stale sa vylepsujuca technologia analyzy genomu a
jeho expresie
= umoznuje analyzu tisicov genov v jednom experimente

DNA
\ I\ b ; :> CGH microarrays
7 P NI NI NS : (zmeny v poéte kopii génov)
| \-/
Trunscription
E> Expresné microrrays
:> Proteinové microarrays




Il. CGH arrays

= nova stale sa vylepsujuca technologia analyzy genomu
a jeho expresie
= umoznuje analyzu tisicov genov v je

CGH microarrays >
(zmeny v pocCte kopii génov) -

E> Expresné microrrays
:> Proteinové microarrays
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lll. AKO TO FUNGUJE?

A. RNA Isolation

Sample A Sample B
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B. cDNA Generation
C. Labeling of Probe

Reverse Transcriptase
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D. Hybridization
to Array
—

E. Imaging

. Sample A = B

g Sample A=R
Sample B = A

spot
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Zdroj:

http://www.fao.org/DOCREP/003/X6884E/x6884€00.jpg [E

F. Analyza obrazu
(snimanie intenzit
jednotlivych kanalov)

v

Datovy subor:

tisice riadkov (genov)
X desiatky stlpcov

- Ciselné hodnoty intenzit
testovanej a referencnej
RNA (+ hodnoty pozadi... )

- kontrola kvality spotov
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Dal$ia analyza
1. Upravy datového suboru

2. uréenie odliSnych génov

3. Kklasifikacia, predikcia....
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IV. AKO VYZERA TEN DATOVY SUBOR?

A B C D E F G H o o J | K | L | M 3‘
| 1 |Unigue position 1D Chromosorme Wb positio SES end  Plate infa | Black Coluran  Row Marme X ¥ Dia. DJ
| 2 | 44 RP11-195a8 1137581779 37726637 MKI2C1 % 11 19 4 8600 35890 14
| 3 | 44 RP11-195a8 1137581779 37726637 MKI2C1 % 10 19 4 8370 35890 140
4 44 RP11-19538 1137531779 37726637 MKI2CT % 12 19 M 8320 35390 140
Ex 102 RP11-124d4 1187374825 875508032 MKkI2B12 4 7 19 1020 16600 8970 120
| B | 102 RP11-124d4 1187374825 875508032 MKkI2B12 4 g 19 102 17060 8970 130 ‘
7 102 RP11-124d4 1187374525 87558032 MKkI2B12 il B 19 102 16B30 8970 120
| 8 | 154 RP11-145H4 1 1.62E+18 1.62E+08 MKI2GA % 11 20 154 8600 36110 150
|9 | 154 RP11-145H4 1 1.62E+18 1.62E+08 MKI2GA % 13 20 154 9040 36110 140
10 154 RP11-145H4 1 1.52EH18 1.62E+13 MKI2GA % 12 20 154 83200 3B110 150
|11 187 RP11-11220, 1/ 1.83E+08 1.83E+08 MKI2F10 20 7 20 187 1BBR0. 27120 130
|12 187 RP11-11220, 1/ 1.83E+08 1.83E+08 MKI2F10 20 B 20 187 1BdB0 27120 130
13 187 RP11-1122M, 1/ 1.83E+18 1.83E+03 MKIZF1D 20 5 20 187 B0 ZND 130
14 196 RP11-66f3 1 1.89E+08  1.9E+08 MkI2CZ 18 10 19 198 8330 26880 130
15 196 RP11-66f3 1 1.89E+08  1.9E+08 MkI2CZ 18 11 19 198 8560 26A90 130
16 196 RP11-66f3 1 1.89E4H18 1.9E+08 MRkI2CZ 18 12 19 195 8780 ZBARD 130
|17 | 236 RP11-84506 1/ 227E+08 2. 27E+08 MKI2C3 10 10 19 236 8330 17960 140
18 236 RP11-84506 1/ 227E+08 2. 27E+08 MKI2C3 10 10 19 236 8330 17960 140
19 236 RP11-84506 1) 227EHIB 2 27E+08 MKI2C3 10 12 19 236 8780 17960 150
20 236 RP11-84506 1/ 227E+08 2. 27E+08 MKI2C3 10 12 19 236 8780 17960 150
| 21| 236 RP11-84506 1/ 227E+08 2. 27E+08 MKI2C3 10 11 19 236 8550 17960 140
| 22| 236 RP11-84506 1) 227EHIB 2 27E+08 MKI2C3 10 11 19 236 B850 179RD 140
|23 320 RP11-108452 2| 47485695 47697380 NKITF10 24 7 20 3200 166ED HB10 130
| 24| 320 RP11-108452 2| 47485695 47697380 NKITF10 24 B 20 320 164400 HB10 130
|25 320 RP11-108452 2| 47485695 47697380 NKITF10 i 5 20 320 1620 FB10 130
| 26 | 323 RP11-460n15 2| 47854784 48034160 NKIZHS 4 12 20 323 1A 9190 130
| 27 | 323 RP11-460n15 2| 47854784 48034160 NKIZHS 4 11 20 323 17E00 9190 130
28| 323 RP11-460n15 2| 47854784 48034160 NKIZH3 4 13 20 323 17940 9190 130
|29 324 RP11-3g11 2| 47945940 43102089 NKIZH? 12 11 20 324 175400 181A0 130
30 324 RP11-3g11 2| 47945940 43102089 NKIZH? 12 12 20 324 17760 18160 140
|31 324 RP11-3g11 2| 47945940 AR102089 NKIZH? 12 13 20 32417990 13160 140
| 32| 361 RP1-23218 2| 1372264 71537932 MKITF4 B 20 19 31 195300 13430 130 rpm
33 361 RP1-23218 2| 1372264 71537932 MKITF4 1 20 31 152500 13BR0 130 88
19200 1 i
H

3BT RPN-232018 2372064 71537932 MK 1F4 E 19 19 31
M 4 b M|[\Nossek_results_vyradene_komplet 4] |
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V. SCHEMA
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a) vyber vyznamnych génov

kb) mnohorozmerné metody

VLASTNA ANALYZA

MICROARRAY DAT:
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NORMALIZACIA
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V1. VYBER VYZNAMNYCH GENOV u CGH ARRAYS

intenzita testovanej (nadorovej) DNA

log,ratio = log, — : — :
intenzita referenc¢nej (zdravej) DNA

amplifikacie

body zlomu
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Elllr delecie
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b Poradie na genéme
7 delecia = strata genetickej informacie v testovane;
DNA v porovnani s referencnou DNA
.ﬂ’- amplifikacia = zmnoZenie genetickej informéacie v

IBA testovanej DNA v porovnani s referencnou DNA



VII. VYUZITIE

1. v diagnostike, epidemiologii, klasifikacii nadorov

az 90% ludskych nadorov - geneticka nestabilita: zmeny v pocte
chromozomov, mnohonasobné génové amplifikacie a delecie,
zmeny v génovej expresii

=> klinicka rozdielnost’ histologicky podobych nadorov

potreba komplexnej analyzy nadorov na urovni DNA, RNA i
proteinov

2. Studie rozliSujuce jednotlivé druhy (baktérie...)

3. konstrukcia fylogenetickych stromov
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VIIl. PROJEKTY NA KTORYCH PRACUJEM

m Vyvin metddy pre detekciu bodov zlomu u array CGH dat
(spolupraca s E. Gelnarovou a prof. Schimekom)
m EMIL (Effective Mlcroarray InteLligence) UIRON |

vyvin robota ako sprievodcu a pomocnika
analyzou microarrays

spolupraca s P. Lidmanom a e-Trium group

m Analyza konkrétnych microarray dat:
MOU, FN Olomouc

m \Vyuzitie zmiesanych modelov (mixed effect models) v detekcii
bodov zlomu u CGH array dat viacerych pacientov v
klinickych skupinach — spolupraca s INA-PG, Paris (team
S.Robina)
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IX. Zaver

DAKUJEM ZA POZORNOST ©

budinska@iba.muni.cz
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