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Genexpressionsdatenbanken

ArrayExpress

Gliederung

• Mikroarrays
• Struktur von Genexpressionsdatenbanken
• Arrayexpress
Aufbau und Statistik
Standardisierung
Abfragen und Einstellen von Daten
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Mikroarrays
• Glasplatte mit an 

bestimmten Punkten 
fixierten kurzen DNA-
Sequenzen

• Mehrere zehntausend 
Punkte mit identischer 
DNA-Sequenz, die 20 bis 
mehrere Hundert 
Nukleotide lang ist

• Sequenz sollte ein Gen 
oder ein Exon eines Gens 
definieren

Mikroarrays

• Verwendet zur Messung der 
Genexpression

• Welche Gene werden in einem 
bestimmten Zelltyp, zu einer bestimmten 
Zeit oder unter bestimmten Bedingungen 
exprimiert?

• Vergleich von gesundem und krankem 
Gewebe
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Mikroarrays - Verwendung

• Gesamte mRNA von Zellen unter 2 
verschiedenen Bedingungen wird mit 
Fluoreszenzfarbstoff markiert: Bei Bedingung 1 
grün und bei Bedingung 2 rot

• Beide Proben werden auf das Array gegeben 
und hybridisieren mit komplementärer Sequenz

• Messung der Menge an gebundener Probe über 
ausgestrahlte Fluoreszenz nach Anregung mit 
Laser

Mikroarray – Ergebnis und 
Messung

• Bindung der RNA mit Bedingung 1 grüner 
Punkt

• Bindung der RNA mit Bedingung 2 roter 
Punkt

• Beide binden gleich stark gelber Punkt
• Keiner von beiden bindet schwarzer Punkt
• Aus der Intensität der Fluoreszenz und den 

Farben lässt sich die relative Expressionsstärke 
von Genen in beiden Proben ermitteln 
Ergebnis: viele und sehr komplexe Daten
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Struktur von Genexpressions-DB

• Genexpressionsdaten
haben nur in 
Verbindung mit einer 
bestimmten 
biologischen Probe 
und den exakten 
Bedingungen unter 
denen die Proben 
gewonnen wurden 
Bedeutung. 

Struktur von Genexpressions-DB

• Eine vollständige und detaillierte 
Genannotation ist notwendig, da ein Gen 
zu mehreren Punkten auf dem Array in 
Beziehung stehen kann.

• Es gibt keinen Standard für die Messung 
von Genexpressionsleveln. Daher sollte in 
der DB gespeichert sein, wie die 
Genexpressionsmatrix ermittelt wurde.
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ArrayExpress

Genexpressionsdatenbank vom 
European Bioinformatics Institute

Aufbau und Statistik
• Öffentliche Genexpressionsdatenbank
• 3 Hauptkomponenten: Arrays, Experimente und 

Protokolle
• DB Statistik vom Mai 2005:
DB Größe in MB: 580705
DB Zeilen: 336.318.536
Experimente: 667
Arrays: 447
Protokolle: 3683
Hybridisierungen: 19241
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Struktur und Statistik

• MIAMExpress: webbasiertes Tool zum 
Einstellen von Daten

• ArrayExpress Hauptspeicher mit 
öffentlichem und passwortgeschützten 
Zugang

• Anfrage optimiertes Data Warehouse mit 
aufgearbeiteten und kontrollierten Daten

• Expression Profiler: integriertes Online 
Visualisierungs- und Analysetool

Standardisierung

• ArrayExpress unterstützt die Standards und 
Empfehlungen der Microarray Gene Expression 
Data (MGED) society (www.mged.org)

• Dazu gehört die „Minimum Information About a 
Microarray Experiment“ (MIAME) und der 
Standard MAGE (Microarray and Gene 
Expression) bestehend aus einem Objektmodell 
(MAGE-OM), die „Microarray Gene Expression 
Mark up Language“ (MAGE-ML) und MAGE-stk
(Software zur Erstellung von MAGE-ML)
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Abfragen von Daten

Ergebnis
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Retrieve Data

MAGE-OM View
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Providers

Bibliographie
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Proben

Ergebnis bei Suche nach Array
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Protokoll

Data Warehouse

Anfragen nach Geneigenschaften wie 
Name, Funktion, Familie, Motive und 
Domänen oder Probeneigenschaften
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Submission und Curation

• Online über MIAMExpress
• MAGE-ML basierende Verbindung mit 

einer externen Anwendung oder 
Datenbank

• Curation erfolgt vor dem Laden der Daten 
in den Hauptspeicher
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Curation

• Übereinstimmung zu MIAME, Genauigkeit und 
Vollständigkeit der biologischen Daten und 
Datenkonsistenz

• Bei Submission zum Data Warehouse: 
normalisierte Daten und Qualität der 
biologischen Annotation
Array Designs werden zusätzlich annotiert in 

Bezug auf aktuelle Version der Sequenz-DB am 
EBI und aktuelle Genannotationen


