Genomika dla informatykéw — zadania kwalifikacyjne

Jako rozwiazanie nalezy przesta¢ kod Zrédtowy oraz narysowane wykresy. Termin oddania: 11.07.2017,
mailem na adres ajank (at)mimuw. edu.pl. Wszelkie pytania nalezy kierowac na ten sam adres. :)

Jak wiadomo, ekspresja genéw przebiega dwuetapowo: wpierw w procesie transkrypcji sekwencja DNA
jest odczytywana i powstaje matrycowe RNA, po czym nastepuje translacja, czyli synteza biatka na pod-
stawie matrycowego RNA. Zajmiemy si¢ danymi z eksperymentéw sekwencjonowania transkryptomu
(RNA-seq), ktéry dokonuja pomiaru na tym pierwszym etapie. Eksperymenty byly wykonane na linii
komoérkowej A549, uzyskanej z ludzkich komoérek raka ptuc (gruczolakoraka) pobranych od pacjenta.

W czgsci eksperymentéw, komoérki zostaty poddane przez 12 godzin dziataniu deksametazonu. Deksame-
tazon jest lekiem o dziataniu przeciwzapalnym, przeciwalergicznym i immunosupresyjnym, podawanym
m.in. wspomagajaco przy chemioterapii. Naszym celem bedzie poréwnanie ekspresji gendw tych w dwéch
warunkach eksperymentalnych, oraz ustalenie, ktére geny majg najbardziej zmieniong aktywnosc.

Cze$¢ I - techniczna

Korzystamy z publicznie dostepnych danych, uzyskanych przez zesp6t Tima Reddy’ego z Duke Univer-
sity. Pod adresem https://www.mimuw.edu.pl/~ajank/WWW13/ znajduje si¢ podzbiér tych danych,
ograniczony do chromosoméw 20 i 21. W katalogach Oh i 12h znajduja si¢ pliki w formacie BED ze
wspotrzednymi genomowymi odczytéw z eksperymentéw RNA-seq. W kazdym z tych dwéch warunkéw
eksperymentalnych wykonano cztery niezalezne eksperymenty. Ponadto plik genes_hg38.bed zawiera
wspolrzedne genéw na tych dwéch chromosomach.

1. Dla kazdego genu, policzy¢ ile odczytéw RNA-seq zachodzi na niego (tzn. dwa przedzialy ma-
ja niepusta czgS¢ wspdlna) w kazdym z eksperymentdw. Istotne jest, aby bra¢ pod uwage tylko
odczyty z tej samej nici DNA (+ lub -) co gen.

2. Dla kazdego genu, policzy¢ sume i odchylenie standardowe ww. liczb w obu warunkach ekspery-
mentalnych (Control — bez dziatania deksametazonu, Treatment — po dzialaniu deksametazonu).

Aby to tatwo zrobi¢, mozna wykorzystaé np. pakiet GenomicRanges w R, pakiet pybedtools w Pythonie
lub zestaw narzedzi BEDTools.

Czesé 11 - eksploracyjna

3. Narysowaé wykres, na ktérym geny zaznaczone s3 punktami, za§ wspétrzedne odpowiadajg sumie
odczytéw RNA-seq: na osi x Control, na osi y Treatment.

4. Narysowac¢ tzw. MA plot przedstawiajacy te same dane w inny sposéb: na osi x Mean Average =
1 log, (Treatment - Control), na osi y Log Ratio = log, (Treatment/Control).

5. Zaproponowaé kryterium wskazujace geny o najbardziej zmienionej aktywnosci wskutek dziatania
deksametazonu. Wybrac¢ pie¢ genéw o najbardziej zmienionej aktywnoSci, oraz zaznaczy¢ je innym
kolorem na wykresach. Mozna zobaczy¢, co to za geny, wyszukujac je po identyfikatorze w bazie
danych Ensembl.

OczywiScie mozna korzysta¢ z dowolnych narzedzi, np. standardowej biblioteki graficznej lub ggplot2
w R, albo matplotlib w Pythonie.
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