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l. DNA -> RNA -> PROTEIN
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Il. Microarray technologia

= nova stale sa vylepsSujuca technoloégia analyzy genomu
a jeho expresie
" umoznuje analyzu tisicov génov v jednom experimente

(zmény v pocté kopii genu)

[> Expresné microrrays

:> ‘ Proteinové microarrays

CGH microarrays
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lll. Princip

A. DNA isolation
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IV. Vyuzitie

1. v diagnostike, epidemioldgii, klasifikacii nadorov

az 90% fudskych nadorov - geneticka nestabilita: zmeny v pocte
chromozémov, mnohonasobné génové amplifikacie a delecie,
zmeny v genovej expresii

=> klinicka rozdielnost histologicky podobych nadorov

potreba komplexnej analyzy nadorov na urovni DNA, RNA |
proteinov

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

3. konstrukcia fylogenetickych stromov
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Il. Microarray technologia

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

Replication (zmény v pocté kopii genu)

o _\ H microarrays




A. DNA isolation

Sample A
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= Delecia = strata geneti " -

informacie (monozomia)

= Amplifikacia = zisk 0
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B. Labeling of probe
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D. Imaging
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V. Analyza CGH arrays — hladanie zlomov v genéme

m Vv idealnom pripade: jednoducheé deliace hranice

log, 3/2 = 0,32

Log2 Signal Intensity Ratio

l0g,1/2 = -0,415

200 L]

Genome order

m nepresné kvoli velkej technickej (i biologickej) variabilite

experimentov
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VI. MADM metoda

m arrayCGH data — charakteristické poradove usporiadanie

m “Moving window” (~ velkost 6-10)

cutoff: 95% kvantil emprického rozdelenia
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VII. Projekty

Vyvin metddy pre detekciu bodov zlomu u array CGH dat
(spolupraca s E. Gelnarovou a prof. Schimekom)

EMIL (Effective Microarray InteLligence) UIRON s |
vyvin robota ako sprievodcu a pomocnika i " "Il
analyzou microarrays -
spolupraca s P. Lidmanom a e-Trium group \fl ||;*::

Analyza konkrétnych microarray dat: W
MOU, FN Olomouc

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)

Meta-analyza microarray experimentov — v spolupraci s P.Hall
a M.G.Schimek
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