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High-density data

s stovky az desattisice informacii o
jedinej biologickej vzorke
(tkanivo pacienta, bunky pletiva
rastliny, kmen bakteérie...)



High — density molekularne
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s informacie o stovkach az
desattisicoch strukturnych alebo
funkcnych molekul na jednu
biologicku vzorku (tkanivo pacienta,
bunky pletiva rastliny, kmen
baktérie...)

s ziskavane specialnymi technikami
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Vyuzitie

1. Vv diagnostike, epidemiologii, klasifikacii
nadorov
e az 90% ludskych nadorov - geneticka nestabilita:

zmeny v pocte chromozomov, mnohonasobnée genove
amplifikacie a delecie, zmeny v genovej expresii

e => klinicka rozdielnost histologicky podobych nadorov

e potreba komplexnej analyzy nadorov na urovni DNA,
RNA i proteinov

2. studie rozlisujuce jednotlivée druhy (bakterie...)

3. konstrukcia fylogenetickych stromov



riprava microarray sklicka




A. RNA Isolation

E. Imaging F. Analyza obrazu
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Priklad
- Golub et al.(1998)

- Ciel Najst odliSne exprimované
geny medzi podtypmi leukemie :
AML a ALL



Finalny datovy subor

AML skup riadok ~ gén

stipec ~ pacient

B3 Microsoft Excel - BreasiCancerAll. 2
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Analyza of microarray experimentu

NORMALIZATION WITHIN ARRAYS

v

Design, N vzoriek

ANALYZA Zakladny dataset 1 Normalizovany dataset 1
OBRAZU
<—— HYBRIDIZACE l Zakladny dataset 2 Normalizovany dataset 2
N microarray sklicok N Tiff obrazky >
SKENOVANIE Zakladny dataset N Normalizovany dataset N

NORMALIZACIA MEDZI ARRAYmi —»

Najdenie novych podskupin Porovnavanie
pacientov existujucich skupin pacientov

Finalny
datovy soubor

Klinické parametre Vyber odlisnych molekul

Testovaci datovy subor

Stavba prediktorov

\ 4

Porovnavanie klinickych parametrov e _
medzi skupinami pacientov Validacia prediktorov



Prinos matematickeho biologa

pochopenie biologickej podstaty veci |
Statistickych postupov a metod

konzultacie lekarom a biologom k postupu
pri designe experimentu

tvorba Ci zlepsovanie algoritmov a metod
pre analyzu tychto dat

prakticka analyza dat pre
e klinickeé ucely
e UCely experimentalne



Konkretne |.

vyvin metody pre analyzu zasumenych CGH arrayi

= Eva Budinska (2008) Bio-mathematical modeling of tumor genome
profiling data. Dissertation thesis. Masaryk University, Brno, 118
pp (in English)

= Budinska,E., Gelnarova, E. & Schimek,M.G. (2008) MSMAD: A

computationally efficient method for the analysis of noisy array
CGH data. Under review

vyvin metody pre simultannu analyzu viacerych CGH arrayi

= Picard,F., Lebarbier,E., Budinska, E., Radvanyi,F. and Robin,S.
(2008) A statistical framework for the joint segmentation of
multiple array CGH profiles. Under review.

vyvin metodiky pre meta-analyzu dat z microarray
experimentov

prakticka analyza dat pre
o klinicke ucely
e UcCely experimentalne
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= Vvyvin metodiky pre meta-analyzu dat z microarray experimentov

= prakticka analyza dat pre
o klinicke ucely
e Ucely experimentalne
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