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Popularnonaukowe streszczenie projektu

Intensywny rozwdj medycyny spersonalizowanej mozliwy jest, miedzy innymi, dzieki coraz
tatwiejszemu dostepowi do metod powalajacych przeanalizowaé caty genom lub okredli¢ profil
ekspresji gendw w jednym eksperymencie. Na podstawie zmian zidentyfikowanych wewnatrz
komérki mozna oszacowac predyspozycje osoby do zapadniecia na okreslone choroby (np.
nowotwdr) lub zaplanowa¢ terapie dostosowang do profilu genetycznego pacjenta. Zeby jednak moc
wykorzysta¢ uzyskane dane genomiczne w diagnostyce czy terapii niezbedne jest opracowanie
czutych i wiarygodnych metod pozwalajgcych na réwnoczesng analize kilkunastu- a czasem nawet
kilkudziesieciu tysiecy punktdw pomiarowych réwnoczesnie. Problemem, z ktérym muszg sie
zmierzy¢ osoby zajmujgce sie analizg danych, jest wptyw budowy fragmentéw kwasdw nukleinowych
oraz specyfiki uzytej metody pomiarowej na uzyskane wyniki. Rozwigzanie tego problemu jest
szczegoblnie istotne, gdy analizowane majg by¢ dane uzyskane réznymi metodami pomiarowymi.
Dostepne metody korekcji danych skupiajg sie gtdwnie na jednym, wybranym czynniku i s3
specyficzne dla okreslonej platformy badawczej, co uniemozliwia ich polaczenie a takze zastosowanie
do danych uzyskanych réznymi metodami.

Niniejszy projekt, w oparciu o modelowanie matematyczne i dane eksperymentalne, ma na
celu opracowanie algorytmu korekcji wptywu sekwencji nukleotydowych badanych genéw oraz
uzytych sond oligonukleotydowych na analizowane dane. Opracowany algorytm bedzie mozliwy do
zastosowania dla danych uzyskanych réinymi metodami pomiarowymi i bedzie modgt byc
zintegrowany z istniejgcymi procedurami analizy danych genomicznych i tanskryptomicznych.
Pozwoli to zwiekszy¢ doktadno$¢ metod badania zmian poziomu ekspresji gendw, a konsekwencji
moze doprowadzi¢ do wzrostu uzytecznosci tych danych w badaniach naukowych czy w medycynie
spersonalizowane;.



