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Цель и задачи проекта
Цель - визуализация сигнальных путей по данным экспрессии генов, 
полученных из баз данных NCBI
Задачи:
➢ изучение понятий «сигнальный путь» и «дифференциальная экспрессия 

генов»
➢ освоение web-инструмента Phantasus для анализа экспрессии генов из 

конкретного датасета
➢ освоение пакетов pathview, gage и GEOquery в R для визуализации 

сигнальных путей с помощью графа
➢ реализация алгоритмов в R, позволяющих напрямую получать данные 

экспрессии генов из баз данных NCBI с целью поиска наиболее 
значимых сигнальных путей из KEGG PATHWAY
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Дифференциальная экспрессия генов

Геном организма - это полный набор генов в каждом из его клеток. 
Учитывая особенности организма, каждая клетка имеет точную 
копию одного и того же генома, однако:

➢ разные клетки экспрессируют разные гены 

➢ разные гены экспрессируются в разных условиях

➢ дифференциальная экспрессия генов ведет к измененному 
состоянию клетки



совокупность молекулярных 
изменений, преобразующих сигнал на 
поверхности клетки в ответ внутри 
клетки 
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Phantasus
 веб-приложение для исследовательского анализа экспрессии генов с поддержкой R

       (создатели: Дарья Зенкова, Владислав Каменев, Максим Артёмов, Алексей Сергушичев)
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KEGG PATHWAY (Kyoto Encyclopedia 
of Genes and Genomes Pathway)

база данных, содержащая информацию о 
генных продуктах, связанных в сети 
белок-белковых взаимодействий, сети 
ферментов и регуляторов генов; данные 
представлены в виде графических 
диаграмм, включающих большинство 
метаболических путей и некоторые из 
наиболее известных регуляторных путей.
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Алгоритм в R - визуализация сигнальных путей

Input GSE file
(R: GEOquery)

Input GSE 
platform name

Data 
preprocessing 

Input for control and 
pathology samplesR: gage

Heatmaps and 
KEGG maps
(R: pathview)







Сигнальный путь JAK-STAT



Сигнальный путь JAK-STAT
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Что сделано: 
✓ освоили работу с пакетами R: pathview, gage, GEOquery

✓ освоили работу на Phantasus 

✓ визуализировали интересующие сигнальные пути (реальные данные 
экспрессии генов в здоровых и патогенных лимфатических 
эндотелиальных клетках)

✓ реализовали алгоритм в R, позволяющий получать данные об 
экспрессии генов из базы данных GEO (The NCBI Gene Expression 
Omnibus) и подбирать наиболее значимые сигнальные пути (“pathways”) 
из KEGG PATHWAY



Каков конечный продукт:

Программа/инструмент, позволяющий пользователю напрямую получать 
данные об экспрессии генов из базы данных GEO (The NCBI Gene 
Expression Omnibus) и в автоматическом режиме подбирать наиболее 
значимые сигнальные пути из KEGG PATHWAY. Пользователю достаточно 
указать название GSE-файла (GSExxx), выбрать платформу (GPLxxx), на 
которой были получены данные, указать интересующие образцы 
(GSMxxxxxx) и выбрать, какие из них считать контрольными, а какие 
экспериментальными. 
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