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Platforma obliczeniowa do pracy z danymi
genomicznymi

Ostatnie postępy w metodach sekwencjonowania DNA i RNA całkowicie odmieniły
genomikę, umożliwiając szybkie i tanie generowanie dużych ilości danych.
Naukowcy korzystający z dofinansowania UE opracowali teraz narzędzia
statystyczne umożliwiające analizowanie setek gigabajtów danych generowanych
przy każdym przebiegu sekwencjonowania.

TECHNOLOGIE
PRZEMYSŁOWE

Postępy poczynione w drodze od pierwszego
sekwencjonowania genomu człowieka do
zbliżającej się wielkimi krokami ery medycyny
genomicznej były możliwe dzięki technikom
sekwencjonowania z dużą przepustowością
(HTS). Metoda ta umożliwia szybkie
sekwencjonowanie dużych odcinków par
zasad DNA i RNA, obejmujących całe
genomy. Wyodrębnianie znaczących sygnałów
biologicznych z danych HTS wymaga jednak
zaawansowanych narzędzi statystycznych o

dużej wydajności obliczeniowej.
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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


Słowa kluczowe

Sekwencjonowanie RNA  genomika  genom człowieka  narzędzia statystyczne

sekwencjonowanie z dużą przepustowością  analiza danych

Za cel finansowanego ze środków UE projektu RADIANT  (Rapid development
and distribution of statistical tools for high-throughput sequencing data) przyjęto
ulepszenie najpopularniejszych narzędzi analizy danych. Jego głównym założeniem
było zintegrowanie pakietów oprogramowania opracowanych przez badaczy z
Francji, Niemiec, Szwajcarii, Wielkiej Brytanii i Włoch w jedną platformę
obliczeniową.

Jednym z nich jest napisana w języku Python biblioteka HTSeq, która dokonuje
wstępnej obróbki danych z sekwencjonowania RNA pod kątem analizy różnicowej
ekspresji genów. Pakiet DESeq2 udostępnia metody wykrywania różnicowo
ekspresjonowanych genów przy użyciu uogólnionych modeli liniowych. Z kolei w
pakiecie BitSeqVB implementowano bayesowską metodę wnioskowania na temat
stężenia transkryptów RNA informacyjnego.

Badania prowadzone w ramach projektu RADIANT objęły wszystkie aspekty analizy
danych HTS, od kontroli jakości do wizualizacji danych. Dla szeregu czasowego
ekspresji genów zaproponowano hierarchiczne modelowanie bayesowskie
umożliwiające uzupełnianie brakujących danych w sposób systematyczny, jak i
losowy. Przeglądarka genomu RADIANT jest pierwszym narzędziem do wizualizacji
danych dotyczących metylacji DNA.

Większość narzędzi zintegrowano w ramach platformy Bioconductor , tworząc
jednolite środowisko analizy, dokumentowania i dystrybucji danych HTS. Ogromna
liczba pakietów dostępnych na platformie Bioconductor utrudnia jednak mniej
doświadczonym użytkownikom rozwiązywanie konkretnych problemów. Opracowano
zatem "ściągawkę" dla początkujących, stanowiącą proste, a zarazem kompletne
wprowadzenie do zagadnień analizy danych sekwencjonowania RNA.

Dzięki możliwości niezwykle dokładnego badania genomu człowieka techniki
sekwencjonowania są obecnie stosowane praktycznie we wszystkich gałęziach
badań biologicznych i medycznych. Nowo opracowane narzędzia projektu RADIANT
przyczynią się do ugruntowania pozycji analizy danych HTS jako nieodzownego
narzędzia naukowego. Przewidywane zastosowania mogą odmienić oblicze badań
genomicznych, otwierając drogę ku nieosiągalnym dotąd odkryciom.
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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
https://cordis.europa.eu/search/pl?q=/article/keywords=%22narz%C4%99dzia%20statystyczne%22
https://cordis.europa.eu/search/pl?q=/article/keywords=%22sekwencjonowanie%20z%20du%C5%BC%C4%85%20przepustowo%C5%9Bci%C4%85%22
https://cordis.europa.eu/search/pl?q=/article/keywords=%22analiza%20danych%22
http://radiant-project.eu/
http://www.bioconductor.org/


Znajdź inne artykuły w tej samej dziedzinie zastosowania

System oprogramowania pośredniczącego wykorzystuje sztuczną

inteligencję do zarządzania energią w budynkach

8 Maja 2020

Profilowanie funkcji komórek w celu oceny stabilności klonów w

bioreaktorach do produkcji leków

31 Stycznia 2020

Przełomowe oprogramowanie bezproblemowo przetwarza

dokumentację produkcyjną

3 Stycznia 2020

Redefiniowanie roli wody i odpadów w górnictwie

18 Września 2020

Informacje na temat projektu
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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


RADIANT

Identyfikator umowy o grant: 305626

Strona internetowa projektu 

Projekt został zamknięty

Finansowanie w ramach

Specific Programme "Cooperation": Health

Koordynowany przez
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1 Grudnia 2012

Data zakończenia

30 Listopada 2015
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https://cordis.europa.eu/article/id/165128-a-computational-platform-to-work-with-genomic-data/pl
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