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Dla kogo

● Podstawy neurobiologii

● Programowanie Python/Matlab

● Podstawy analizy danych i statystyki

●



Pracownia Badawcza
Ania Bugaj 

kontakt: a.bugaj(at)cent.uw.edu.pl



Depression 
- 

Proteomics 



Multiple Sequence Analysis of experimentally derived 
proteins (IBD PAN)

(a) FFT-NS-1, FFT-NS-2 — Progressive methods

(b) FFT-NS-i, NW-NS-i — Iterative refinement method

(c) L-INS-i, E-INS-i, G-INS-i — Iterative refinement methods using WSP 

and consistency scores



Analysis - MSA

• Uniprot IDs —> FASTA 

• MSA using MAFFT (Multiple Alignment using Fast 
Fourier Transform)



Paulina Urban, LGFiS, CeNT UW

Results



Analysis - DOMAINS

• CDD - Conserved Domains Database, NCBI 

• CDSearch



Autism Spectrum Disorders



Autism Spectrum Disorder

ICD-11
 6A02

Autism Spectrum 
Disorders

language  repetitive behaviour

social interaction



Structural Variants

Jan Korbel, European Molecular Biology Laboratory



Data



Methods and Tools
• Lift Over to 19hg 

• Mapping on the reference genome 

• BedTools 

• Enrichment Analysis 

• Enrichment Plot



Results

Michał Sadowski, LGFiS, CeNT, UW



Next Steps
• Creating a data base of confirmed SVs and SNPs



Next Steps
• Analyzing data
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Laboratorium Genomiki Funkcjonalnej i

Strukturalnej – projekt ”Analiza sieciowa

powiπzaÒ w strukturze chromatyny i interakcji

bia≥ko-bia≥ko”

Micha≥ Denkiewicz
m.denkiewicz@cent.uw.edu.pl

14.11.2017



LGFiS

Laboratorium Genomiki Funkcjonalnej i Strukturalnej.
Centrum Nowych Technologii UW.

http://nucleus3d.cent.uw.edu.pl/
http://www.cent.uw.edu.pl/pl/badania/lab/lgfs

iCell: przetwarzania informacji w

organizmach øywych. Rola

struktury przestrzennej i

hierarchii skal w sterowaniu

procesami biofizycznymi w

komórce.

Ryc. 1: dr hab. Dariusz Plewczynski

http://nucleus3d.cent.uw.edu.pl/
http://www.cent.uw.edu.pl/pl/badania/lab/lgfs


Struktura 3d chromatyny

Ryc. 2: Modeling chromatin structure [Tang et al., 2015]



Znaczenie struktury

Ryc. 3: CTCF domains [Tang et al., 2015]



Topologia sieci
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Clique Star



Miary centralnoúci

Closeness of node u:
q

s ”=u
1

#d(u,s)

Betweenness of node u:
q

s ”=u,t ”=u
#shortest paths from s to t containig u

#shortest paths from s to t

These can be aggregated (min, max , avg) across the network, to
obtain a whole-network measure.



Project: Genome proximity vs PPI proximity

I Idea: proximal genes should code interacting proteins.
I PPI networks: based on previous project [Saha et al., 2014].

I old, needs updating/expanding?
I Gene proximity:
1. Same or other domain (0-1)
2. Based on ChIA-PET contacts [Tang et al., 2015].



Data sources

Gen.prox. ¡ Address ¡ Gene ¡ Protein ¡ PPI
ChIA-PET UCSC Entrez Uniprot (own)
CCDs NCBI Ensembl



Projekt

MoøliwoúÊ wspó≥pracy z LGFiS:
1. Analiza sieciowa:
1.1 Sieci bia≥ko-bia≥o (PPI).
1.2 Struktura chromatyny.

2. Integracja informacji w róønych bazach danych biologicznych.

Wymagania:

1. Programowanie (python), zw≥. przetwarzanie danych.

2. Przeszukiwanie literaturoy w jÍzyku angielskim.

3. ChÍÊ przyswojenia nowej wiedzy.

4. Motywacja.
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