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Dane i hipoteza
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Dane

Dane pochodzą z eksperymentu, w którym badano wpływ
modyfikacji histonów na progresję nowotworu. W analizie
uwzględniono dane dla “szczepu dzikiego”.

Numer akcesyjny GEO: (GSE201262)

Wykorzystane dane
• ATAC-Seq
• RNA-Seq

W modelu komórkowym MCF-7 (rak piersi).

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GSE201262
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ATAC a TF

Hipoteza
Obecność tranksryptów (skutek aktywności promotora) powinna
być skorelowana z dostępnością chromatyny (nawet z
uwzględnieniem maskowania przez czynniki transkrypcyjne
(TF)).
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Input i metody
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Input
Szacowane pozycje promotorów
Pozycję promotora szacowano na podstawie pozycji startu
transkrypcji (txStart lub txEnd, zależnie od nici) ± 1000 bp, w
tabeli UCSC dla genomu hg38 GENCODE V48 (uwzględniono
tylko chromosomy od 1. do 22.).
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Określanie LogCPM
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Poziom ekspresji
Określony w jednostkach LogCPM - Log2(Counts Per Million
reads)
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Wyniki i analiza pomocnicza
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Korelacja między próbami ATAC

Figure 1: Korelacja
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PCA dla prób ATAC

Figure 2: PCA1
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Wyniki

Korelacja Pearson’a - siła linowej relacji
Dla wszystkich próbek mieściła się w zakresie:
od -0.0057 do 0.00957

Korelacja Spearman’a - siła monotonicznej relacji
Dla wszystkich próbek mieściła się w zakresie: od -0.10550 do
-0.09822

Interpretacja
Korelacja o wartości absolutnej poniżej 0.3 jest określana jako
nieistotna (ang. neglible), co oznacza, że w analizowanych
danych nie występuje zależność między dostępnością chromatyny
w okolicy TSS a transkrybcją RNA.
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