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Single-cell RNA-seq

• Описание клеточного разнообразия 
• Поиск новых клеточных подтипов и более детальное описание 

уже известных
• Анализ текущего состояния клеток
• Анализ экспрессии множества генов в конкретный момент
• Поиск специфических клеточных маркеров





Single-cell RNA-seq workflow



Поверхностные клеточные 
маркеры

• Клеточных подтипов много, но 
маркеров для этих клеток еще 
больше
• Один маркер может 

характеризовать множество 
клеточных подтипов
• В результате бывает сложно 

разделить два клеточных подтипа



Цель проекта

• Научиться сравнивать кластеры клеток (клеточные подтипы) 
между собой
• Выделить как можно более точные и детальные наборы 

поверхностных маркеров, позволяющих идентифицировать тот 
или иной клеточный подтип



Database

• GO annotations for cell surface proteins

• Mice 



tSNE - T-distribution Stochastic Neighbor 

Embedding



Marker distribution for each type of cell: first shot



Marker distribution for each type of cell: second shot



Что получилось?

• Реализовать алгоритм, способный находить поверхностные 
клеточные маркеры, достаточно хорошо описывающие какую-
либо субпопуляцию клеток (сравнительно со всеми остальными 
маркерами этого кластера)
• Автоматизировать процесс получения и анализа нужных 

поверхностных маркеров для разных типов клеток



Спасибо за внимание!
(вопросы?)


