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I. DNA -> RNA -> PROTEÍN
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II. Microarray technológia
nová stále sa vylepšujúca technológia  analýzy genómu 
a jeho expresie
umožňuje analýzu tisícov génov v jednom experimente

Proteínové microarrays

Expresné microrrays

CGH microarrays
(změny v počtě kopií genů)
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III. Princíp
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IV. Využitie
1. v diagnostike, epidemiológii, klasifikácii nádorov

až 90% ľudských nádorov - genetická nestabilita: zmeny v počte 
chromozómov, mnohonásobné génové amplifikácie a delecie, 
zmeny v génovej expresii
=> klinická rozdielnosť histologicky podobých nádorov
potreba komplexnej analýzy nádorov na úrovni DNA, RNA i 
proteínov

2. štúdie rozlišujúce jednotlivé druhy (baktérie...)

3. konštrukcia fylogenetických stromov
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Delecia = strata genetickej
informácie (monozómia) 

Amplifikácia = zisk 
genetickej informácie
(trizómia) 

SNPs – single nucleotid
polymorphisms

DNA )(normálnej jreferencne intenzita
DNA )(nádorovej j testovaneintenzitaratio 22 loglog =

Trisomy 10q21-10q24

Monosomy 11p12-11p13

XX
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v ideálnom prípade: jednoduché deliace hranice

nepresné kvôli veľkej technickej (i biologickej) variabilite 
experimentov
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log21/2 = -0,415

log2 3/2 = 0,32

V. Analýza CGH arrays – hľadanie zlomov v genóme
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arrayCGH dáta – charakteristické poradové usporiadanie
“Moving window” (~ veľkosť 6-10)
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cutoff: 95% kvantil emprického rozdelenia

Odhad variability v okne
MADmod – modifikovaná median absolute
deviation

Zlom v okne => 
veľká variabilita v 
okne => pík vo
“variograme”

Ak variabilita prekročí
zvolený cutoff, detekujeme 
zlom

VI. MADM metóda
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VII. Projekty
Vývin metódy pre detekciu bodov zlomu u array CGH dát 
(spolupráca s E. Gelnarovou a prof. Schimekom)
EMIL (Effective MIcroarray InteLligence) UIRON 

vývin robota ako sprievodcu a pomocníka                               
analýzou microarrays 
spolupráca s P. Lidmanom a e-Trium group

Analýza konkrétnych microarray dát: 
MOÚ, FN Olomouc

Využitie zmiešaných modelov (mixed effect models) v detekcii 
bodov zlomu u CGH array dát viacerých pacientov v 
klinických skupinách – spolupráca s INA-PG, Paris (team 
S.Robina)
Meta-analýza microarray experimentov – v spolupráci s P.Hall
a M.G.Schimek
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