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OBIEITIVI/ PINALITA: descrizione delfwuivitd of doeerea

Analisi di dati trascritiomici generati medinnle lo strumento fon Proton di Next Generation Sequencing, 1
dati provengono da RNA cstratto dal sangue intero di volontari vaecinati. La linalith del progetto & quella
di oftenere: {i) un’analisi preliminare dei duli (MDS plots. heatmaps): (ii) 'analisi dei geni
differenzialmente espressi nei soggefti vaccinati: (iii} if posizionamento dei peni differenzialnente espressi
in specifiche “pathway™ dells risposta immunc. L'analisi dovra essere cffettuata utilizzando specifici
pacchettl (EdgeR. Deseq2, tmod, pathview) del programma R/Bioconductor,
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Eventuale duserizione delPATTIVITA COMPLESSIVA off ricerca

Si utilizzeranno strumenti bicinformitici quali il programma R/Bioconductor ed i pacchetti sviluppati per
Uanalisi dei dati trascrittomici {(RNA sequencing) per analizzare la risposta immunitaria in sogpetti
vaceinati, Verramno analizzati § dali otenuil dall'RNA  del sangue dei soggetti arruolati dopo
somminisirazione de} vaccino, confrontandoli con 1 dati prima della vaccinazione. 1. analisi consistera nella
{yalutazione preliminare della solidita © cocrensa dei dati. essenzialmente mediante “Principal Component
Analysis” e clustering dei campioni. Verrd quindi applicata, ove necessaria, una correzione in base alla
presenza di “hateh effect” e/o Feventuale eselusione di campioni per i quali si rscontrino problemi teeniei.
Si provedera poi ull’analisi dei geni differenzialmente espressi ai vari tempi dopo vaccinazione. f.a
selezione det geni avvermd wilizzando pacchenti di R quali DeScq2 od EdgeR, che lengono in
considerazione sia la numerosita dei geni analizzati che 1" abbondanza dei trascritti. 1 geni differenziahnente
espressi saranno infine utilizzati per Panakisi dei pathway di espressione in modo da individuare gruppi di
eoeni {moduoli) allivall o repressi {vo-regolati} specificamente dalla vaceinazione.
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Analisi preliminare dei dati

10

Produzione di grafici ed heatmap
che illustrino 1 rapporti reciproci
fra 1 diversi cumpioni in esame.
Eventuali azioni correttive per
climinare “batch effects™.

Analisi dei geni differenzialmente espressi

10

Individuare il numero di geni
differenzialmente espressi (“up- ¢
down-regolali™) ta i diversi
gruppi di campioni.

Individuazione di “pathway™ della risposta
immune attivate dall’infezione polmonare

10

Utilizzo dei pacchetti tmod e
pathview per classilicare e
visualizzare i gruppi di geni
dillerenzialmente espressi

DURATA C(l!kll‘il(.‘::t'\!\':l dellainvna
) ot

[ ]

E2UIVERSITA

SIENA 1240
[i;fmq&mowcm MEDICHE éﬁ

11 Responsahile del progetto
f Donat Medaglini




