
Задание к лекции по Gene Ontology



Каждому из вас дан набор ID в файле listN.txt – см. в 
ведомости

Мы будем рассматривать эти ID как имена генов или РНК 
или белков в зависимости от изучаемой базы данных.

В жизни необходимо понимать природу ваших данных и 
не путать гены с белками, белки с РНК, РНК с ДНК! 
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Часть 1 - GO Enrichment Analysis 
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Проведите GO Enrichment Analysis ID из вашего listN.txt с помощью сервиса 
http://geneontology.org/

Используйте следующие настройки:

http://geneontology.org/


Вы будете переведены на сайт http://pantherdb.org/
Используйте следующие настройки:

http://pantherdb.org/


Обратите внимание, что не все ID из вашего списка будут участвовать в анализе 
обогащения. Это происходит из-за возможного несоответствия ID между 

различными базами данных. Сервис указывает количество прошедших в итоге ID и 
выдает отчет по непрошедшим. 



Отсортируйте выдачу по поправленному p-value так, чтобы наверху оказались 
самые значимые находки
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Затем возьмите 5 самых значимых GO terms и визуализируйте их на графе с
помощью сервиса https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/
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https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/
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Если вы затрудняетесь в дальнейшей интерпретации, можно попробовать 
отрисовать большее количество категорий
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Чтобы посчитать число категорий, можно скачать таблицу
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Часть 1 – GO Enrichment Analysis
В отчете укажите: 

1. Название вашего файла с ID и количество ID в списке
2. Сколько ID участвовало в результате в анализе обогащения? Если 

меньше, чем было в списке изначально – укажите причину
3. Сколько GO terms оказалось в выдаче? Почему именно столько?
4. Приведите список десяти самых значимых GO terms
5. Приведите картинку графа, где отмечены 5 самых значимых GO

terms
6. Проинтерпретируйте полученные результаты. Какими 

отношениями соединены узлы полученного графа? 
7. Что объединяет ID вашего списка? Охарактеризуйте ваш список 

ID, воспользовавшись любым количеством GO terms



Часть 2 - String
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Проанализируйте ваш список ID с помощью сервиса https://string-db.org/
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https://string-db.org/


Для некоторых ID String будет предлагать альтернативные или похожие названия.
Не пугайтесь, убедитесь, что выбраны именно те ID, что указаны в вашем списке
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В результате вы получите граф
Убедитесь, что в настройках включены все типы связей
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Изучите представленность ID вашего списка в различных организмах 
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Часть 2 – String
В отчете укажите: 

1. Получившийся граф, вставьте картинку
2. Для скольких узлов указано наличие 3D-структур (смотрите 

подсказки в Legend)?
3. Какими типами взаимодействий связаны узлы вашего графа?

4. Обсудите консервативность ID вашего списка. Приведите 
картинку (cooccrurrence)

5. Обсудите совместную экспрессию ID вашего списка, а также 
отличие паттернов коэкспрессии у человека и других видов. 

Приведите картинку (coexpression)

Если у вас нет какого-то типа взаимодействий – нажмите more
(можно несколько раз) – появятся новые связи между узлами или 

новые узлы и новые связи – опишите ваши действия



Часть 3 – Human Protein Atlas
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Возьмите один любой ID из вашего списка и изучите его с помощью 
https://www.proteinatlas.org/
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https://www.proteinatlas.org/


При поиске вы можете обнаружить несколько вкладок
Нам понадобится Summary, Tissue и Cell
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На странице каждого белка в разделе Summary можно увидеть следующую 
информацию: 
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Ваш ID может быть специфичен для какой-либо ткани, может присутствовать везде 
или нигде не быть детектирован. Постарайтесь найти из списка что-то 

специфичное для какой-либо ткани или клеточного компартмента
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Часть 3 – Human protein atlas
В отчете укажите: 

1. Какой ID вы выбрали?
2. Опишите ваш ID (Gene summary, слайд 24)

3. Специфичен ли ваш ID для какого-либо участка мозга (вкладка 
Summary – Brain atlas, приведите картинку, слайд 25)?

4. Обладает ли ваш ID специфической субклеточной локализацией
(вкладка Cell, слайд 26, приведите картинку)?

5. Различается ли ваш ID по экспрессии РНК и белка (вкладка 
TISSUE, приведите картинку, слайд 27) 

6. В каких тканях экспрессируется ваш ID, если рассматривать его 
как РНК (consensus dataset, слайд 28, приведите картинку)?



Оформление отчета

Убедительная просьба сохранить структуру отчета для облегчения 
проверки, 

т.е. разделение отчета на части, а внутри каждой части на вопросы
Обязательным является выполнения любых ДВУХ частей из трех

При выполнении трех частей будут начислены дополнительные баллы
Для получения зачета по этому заданию вам необходимо на каждый 
выделенный пункт отчета выбранных частей написать хоть что-то!!!
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Если где-то запутаетесь – спрашивайте
Я постаралась сделать максимально
подробные подсказки
Надеюсь, вам будет интересно


