Streszczenie

Wspotczesne metody sekwencjonowania RNA stuzg w przewazajacej liczbie przypadkdéw do oceny
poziomu ekspresji genow i iloSciowego porownywania ekspresji w roznych probach biologicznych.
Dane transkryptomiczne mozna jednak rozpatrywaé rowniez w kontekscie jako§ciowym, znajdujac
roznice, podobienstwa 1 wyciagajac na ich podstawie wnioski.

Pierwszym celem niniejszej pracy bylo opracowanie metody jakos$ciowej analizy sekwencyjnych
danych transkryptomicznych w do$wiadczeniach wieloczynnikowych. Drugim - dotaczenie metody
interpretacji efektow biologicznych do tej analizy statystycznej. Wreszcie jako trzeci cel obrane zostato
sprawdzenie, czy poréwnanie jako§ciowe moze rowniez poprawi¢ lub wprowadzi¢ nowy kontekst do
analizy iloSciowe;j.

Aby uzyskaé poréwnania zbioréw danych w konteks$cie wspolnie i rozlacznie wystepujacych sekwencji
nukleotydow, wykorzystana zostata odlegltos¢ Mash. Jest ona podstawa prowadzonej nastgpnie analizy
zmiennosci jako$ciowej transkryptomow i identyfikacji efektéw statystycznie istotnych ze wzgledu na
ich zréznicowanie. Ponadto, zaproponowano uzycie ontologii GOSlim GOA w celu uzyskania bardziej
szczegotowej interpretacji biologicznej wynikdw. Przedstawiono przyktad zastosowania metody na
rzeczywistych danych eksperymentalnych oraz oméwiono uzyskane tym sposobem wyniki.

Rzeczywiste dane stanowily dane transkryptomiczne z eksperymentu trojczynnikowego (czynniki:
genotyp, dzien, temperatura), przeprowadzonego na jgczmieniu (Mikotajczak i in., 2022), uzyskane
przez sekwencjonowanie za pomoca platformy Illumina. Dane te zostaty poddane kontroli jakosci 1
sktadaniu w skafoldy. Dla kazdej pary zbiorow zostata obliczona odlegtos¢ Mash, w wyniku czego
otrzymano macierz odleglosci, ktora zostala poddana analizie PCoA, a nastgpnie jedno- i
wielowymiarowej analizie wariancji. Obliczenia przeprowadzone zostaly dla surowych danych, dla
skafoldéw oraz wspolnie dla zbioru surowych i ztozonych danych, w celu poréwnania wynikow. Wyniki
analiz wykazaly najwigkszy wptyw czynnika temperatura oraz czynnika dzien na réznice jako$ciowe w
zbiorach transkryptomow. Etap sktadania zauwazalnie rdéznicowal zbiory miedzy soba, natomiast
wyniki osobno dla skafoldéw i dla surowych danych byty podobne.

Zbiory danych ztozonych zostaty podzielone na podzbiory ze wzglgdu na terminy GOSlim przypisane
do poszczegolnych sekwencji. Dla kazdego terminu, dla ktérego podzbiory danych byly niepuste,
przeprowadzona zostala analiza jak ta opisana powyzej. Podobnie jak dla calych zbiorow, dla
podzbioréw na og6t wykazano istotnosci efektow czynnikow: temperatury i dnia.

Dane zostaly poddane réznicowej analizie ilosciowej za pomoca dwdoch modeli: modelu liniowego
analizy wariancji oraz z wykorzystaniem modelu analizy kowariancji, gdzie zmiennymi objasniajacymi
byly wspotrzedne glowne. Liczby gendw wykazujgcych zréznicowany poziom ekspresji uzyskane przy
wykorzystaniu informacji zawartych w odlegtosciach Mash, tzn. w modelu analizy kowariancji, byly
nizsze niz te uzyskane przy uzyciu modelu liniowego.

Najwazniejsze wnioski ogolne wynikajace z przedstawionej pracy to: odlegtos¢ Mash jest odpowiednim
narzedziem do wprowadzenia kontekstu jakosciowego do analizy danych transkryptomicznych,
opracowana metoda jest stosunkowo mato wymagajaca w kontekscie czasu i zasobow, a zastosowanie
ontologii GOSlim pozwolilo na wzbogacenie analizy danych transkryptomicznych o element
funkcjonalny. Wykorzystanie wynikow z PCoA wykonanej na macierzy odleglosci Mash umozliwito
poprawienie wynikow réznicowej analizy ilosciowe;.

Stowa kluczowe: odlegltos¢, Mash, transkryptom, GO, GOSlim, dos§wiadczenia wieloczynnikowe,

interakcja genotypu i srodowiska



