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Rapid development and distribution of statistical tools for high-throughput sequencing data
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Rapid development and distribution of
s gtatistical tools for high-throughput
sequencing data

Wyniki w skrocie

Platforma obliczeniowa do pracy z danymi
genomicznymi

Ostatnie postepy w metodach sekwencjonowania DNA i RNA catkowicie odmienity
genomike, umozliwiajac szybkie i tanie generowanie duzych iloSci danych.
Naukowcy korzystajgcy z dofinansowania UE opracowali teraz narzedzia
statystyczne umozliwiajgce analizowanie setek gigabajtéw danych generowanych
przy kazdym przebiegu sekwencjonowania.
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Postepy poczynione w drodze od pierwszego
sekwencjonowania genomu cztowieka do
zblizajacej sie wielkimi krokami ery medycyny
genomicznej byty mozliwe dzigki technikom
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https://cordis.europa.eu/pl
https://cordis.europa.eu/programme/id/FP7/pl
https://cordis.europa.eu/domain-of-application/industrial-technologies/pl

Za cel finansowanego ze $rodkéw UE projekiu RADIANT (4 (Rapid development
and distribution of statistical tools for high-throughput sequencing data) przyjeto
ulepszenie najpopularniejszych narzedzi analizy danych. Jego gtbwnym zatozeniem
byto zintegrowanie pakietow oprogramowania opracowanych przez badaczy z
Francji, Niemiec, Szwajcarii, Wielkiej Brytanii i Wtoch w jedng platforme
obliczeniowa.

Jednym z nich jest napisana w jezyku Python biblioteka HTSeq, ktéra dokonuje
wstepnej obrébki danych z sekwencjonowania RNA pod katem analizy r6znicowej
ekspresji gendw. Pakiet DESeq2 udostepnia metody wykrywania réznicowo
ekspresjonowanych gendw przy uzyciu uogdlnionych modeli liniowych. Z kolei w
pakiecie BitSeqVB implementowano bayesowskg metode wnioskowania na temat
stezenia transkryptow RNA informacyjnego.

Badania prowadzone w ramach projektu RADIANT objety wszystkie aspekty analizy
danych HTS, od kontroli jakosci do wizualizacji danych. Dla szeregu czasowego
ekspresji gendw zaproponowano hierarchiczne modelowanie bayesowskie
umozliwiajgce uzupetnianie brakujgcych danych w sposéb systematyczny, jak i
losowy. Przeglgdarka genomu RADIANT jest pierwszym narzedziem do wizualizacji
danych dotyczacych metylacji DNA.

Wiekszo$¢ narzedzi zintegrowano w ramach platformy Bioconductor [4, tworzac
jednolite Srodowisko analizy, dokumentowania i dystrybucji danych HTS. Ogromna
liczba pakietéw dostepnych na platformie Bioconductor utrudnia jednak mnigj
doswiadczonym uzytkownikom rozwigzywanie konkretnych problemoéw. Opracowano
zatem "Sciggawke" dla poczatkujgcych, stanowigca proste, a zarazem kompletne
wprowadzenie do zagadnien analizy danych sekwencjonowania RNA.

Dzieki mozliwosci niezwykle doktadnego badania genomu cztowieka techniki
sekwencjonowania sg obecnie stosowane praktycznie we wszystkich gateziach
badan biologicznych i medycznych. Nowo opracowane narzedzia projektu RADIANT
przyczynig sie do ugruntowania pozyciji analizy danych HTS jako nieodzownego
narzedzia naukowego. Przewidywane zastosowania mogg odmienic oblicze badan
genomicznych, otwierajac droge ku nieosiggalnym dotad odkryciom.

Stowa kluczowe

Sekwencjonowanie RNA genomika genom cztowieka narzedzia statystyczne

sekwencjonowanie z duzg przepustowoscig analiza danych
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https://cordis.europa.eu/search/pl?q=/article/keywords=%22Sekwencjonowanie%20RNA%22
https://cordis.europa.eu/search/pl?q=/article/keywords=%22genomika%22
https://cordis.europa.eu/search/pl?q=/article/keywords=%22genom%20cz%C5%82owieka%22
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https://cordis.europa.eu/search/pl?q=/article/keywords=%22analiza%20danych%22
http://radiant-project.eu/
http://www.bioconductor.org/

Znajdz inne artykuly w tej samej dziedzinie zastosowania

System oprogramowania posredniczacego wykorzystuje sztuczng
inteligencje do zarzadzania energig w budynkach

Profilowanie funkcji komorek w celu oceny stabilnosci klonow w
bioreaktorach do produkcji lekdéw

Przetomowe oprogramowanie bezproblemowo przetwarza
dokumentacje produkcyjng

Redefiniowanie roli wody i odpadéw w gérnictwie
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https://cordis.europa.eu/article/id/418007-middleware-system-utilises-ai-to-coordinate-building-energy-management/pl
https://cordis.europa.eu/article/id/413341-cell-function-profiling-to-assess-clone-stability-in-drug-bioreactors/pl
https://cordis.europa.eu/article/id/413182-disruptive-software-solution-seamlessly-processes-manufacturing-documentation/pl
https://cordis.europa.eu/article/id/422169-reinventing-the-role-of-water-and-waste-in-mining/pl
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