Kalandozasok a bioinformatikaban
a Mlcrosoft Copilot- tal

aminosavak

Te is lehetsz bioinformatikus!
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Celkittizes
< Rakkutatashoz kapcsolodo projektek nyilvanos adatbazisainak

kezelése
® Adatok valogatasa, szlrése
= Rakos sejtvonalak genetikai tulajdonsagainak elemzése
® Rakos sejtvonalak genetikai tulajdonsagainak 6sszehasonlitasa

< Felhasznalt eszkoz: az Edge bongészdben talalhatdo Microsoft Copilot
m Kérdésekkel iranyitott parbeszédes tanulas
® Szovegesen specifikalt programok elkészitése

< Programok:
= Excel VBA script
= Python program
= MATLIB program
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A DNS szerkezete
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a DNS ismétl6d6 nukleotid
egysegekbdl allé nagy méreti
molekula (polimer)

A DNS kettds hélix vaza foszfodiészter
koteéssel egymashoz kapcsolodd
dezoxirib6zbdl all (foszfat és cukor)

A DNS valtoz6 része az egymast
kovet6 nukleotidok bazisainak a
sorrendje (a bazisok is a kettés hélix
vaz dezoxirib6z komponenséhez
kapcsolodnak)

Adeninnel szemben csak timin,
guaninnal szemben csak citozin allhat
Az RNS csak egy hélixbdl all, melyben
dezoxiriboz helyett riboz, timin helyett
pedig uracil all
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A DNS szerkezete

. o L < A DNS-ben a dezoxirib6z molekula 3'

' és 5' szénatomjai jatszanak szerepet a
foszfodiészter kotések kialakitasaban

< A bazisok pedig a dezoxirib6z
molekula 1’ szénatomjahoz
kapcsolodnak (glikozidos kotés)
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Centralis dogma

< A molekularis biologia alapja a centralis dogma,
vagyis a genetikai informacié-aramlés iranya:
DNS — mRNS — fehérje

A centralis dogma magaba foglalja a
transzkripciot (az atirodast: DNS — mRNS) ésa  nukleotidok Atiras
transzlaciot (az atforditast: mRNS — fehérje)
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Az altalunk vizsgalt adatbazisban a rakos

RNS
sejtvonalakat a DNS génjei atiratainak expresszios

szintjeivel jellemzik, amelyeket TPM (Transcripts .y

Per Million) egységben adnak meg. Az adatokat

(hogy milyen intenzitassal fordulnak el6 atiratok) fehérje
altalaban kutatok hasznaljak a kiilonb6zé rakos W

M 4 o 7 . . . k
sejtvonalak génexpresszios profiljainak aminosava

0sszehasonlitasara és elemzésére
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Kromoszomak és gének

< Az emberi DNS a sejtmagban talalhato, és nem egyetlen hosszi molekulaként
létezik, hanem tobb darabra van osztva, amelyeket kromoszémaknak neveziink.
Az emberi sejtekben 23 par kromoszéma talalhat6, 6sszesen 46 kromoszoma
< Molekularis biologiai értelemben a gén a DNS olyan része, amelyet a sejt mRNS-be
ir at, majd a fehérjeszintézis (transzlacid) soran, annak egy részébdl (exonok)
szarmazod informacié alapjan, fehérjét készit
< Genetikai jelek: (a DNS-en beliil jelzik a gének/génrészek hatarait)
® Promoter régiok: olyan szekvenciak, amelyek a gén transzkripciojanak
megkezdéséhez sziikségesek. Pl. a TATA-box egy gyakori promoéter elem, amely
altalaban igy néz ki: 5'-TATAAA-3".
= Exon-intron hatarok: specifikus szekvenciak, amelyek segitenek azonositani a gének

kiilonb6z6 részeit. A gén kodolo részei az exonok, amelyek az mRNS-ben maradnak, az
intronok nem kodolo szekvenciak, az mRNS éretté valasa soran eltavolitasra kerulnek

® Stop kodonok: A gének végén talalhato stop kodonok jelzik a transzkripcio
befejezését, és segitenek meghatarozni a gének végpontjat
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GénkifejezOodés (génexpresszio

<+ A génkifejez6dés (génexpresszid) az a folyamat, Génexpresszié

amely soran a génben tarolt informéacio aktivvd  sese == e 5w e =
valik és funkcionalis termékké, példaul fehérjévé Gén (DNS) [Ea—
vagy RNS-molekulava alakul e e— —
% A génkifejez6dés dinamikus és adaptiv folyamat, L oplicing
0o oo v ’ ” , Erett transzkriptum (ENS) oo .
amelyet kiilonb6z6 tényezdék befolyasolhatnak:

. o s L, ., ‘ Fahérje szintazis
® Transzkripcios faktorok: Fehérjék, amelyek a Fehire 00000000

DNS-hez kotédve szabalyozzak a gén transzkripcidjat
= Epigenetikai modositasok: DNS metilacio és hiszton modositasok, amelyek
befolyasoljak a gén hozzaférhet6ségét.
= RNS interferencia: Kis RNS molekulak, amelyek gatoljak az mRNS
% A génkifejez6dést befolyasolo tényezdk rakbetegség hatasara is megvaltozhatnak,
akadalyozva a gének normalis kifejez6dését és szabalyozasat
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Sejtvonalak

< A sejtvonal olyan sejtek populacidja, amelyeket laboratériumi
korilmények kozott tenyésztenek és fenntartanak (sejtklonozas).

< Ezek a sejtek képesek hosszu ideig osztddni és novekedni, igy lehetéveé
teszik a kutatok szamara, hogy kiilonb6z6 bioldgiai és orvosi
vizsgalatokat végezzenek rajtuk.

< A sejtvonalak lehetnek normal sejtekbdl vagy rakos sejtekbdl

szarmazo sejtek, és gyakran hasznaljak 6ket genetikai, farmakolog1a1

¢és biokémiai kutatasokban. I < 5

sejtmaghartya
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A CCLE projekt

“ A Cancer Cell Line Encyclopedia (CCLE) projekt egy szoros egyiittmiikodés
eredménye a Broad Intézet és a Novartis Intézetei kozott. A projekt célja a human
rakfajtak sejtcsoportjainak részletes genetikai és farmakologiai jellemzése

< Az adatok nyilvanosan hozzatérhet6ek

< Fo6bb célkitiizések

= Genetikai jellemzés: A sejtcsoportok genetikai profiljainak elemzése,
beleértve a DNS masolatokat és a mutaciokat, tobb, mint 1000 rakfajtanal

®= Farmakoladgiai tesztelés: Az adott sejtcsoportok reakcioit kiillonb6z6
gyogyszerekre és mérgekre tesztelik.

® Prediktiv modellezés: A genetikai elemzések segitenek azonositani a
kiilonb6z6 farmakolégiai sebezhetéségeket a genom mintazatokhoz.

® Kutatasi eszkoz: Az adatok segitenek a rak sejtekben végzett kutatasokban
és a gyogyszertervezésben.
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https://sites.broadinstitute.org/ccle

Python bévitmények telepitése

< Az itt bemutatni kivant Python programokhoz a Python 3.12.7
verzidjat hasznaltam és a sziikséges bovitményeket (konyvtarak) az
alabbi parancsokkal telepitettem:

® pip install pandas

" pip install matplotlib
® pip install numpy

" pip install openpyxl

® pip install seaborn
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Els6 probalkozas

Kérdés: Ismered a CCLE_RNAseq_rsem_genes_tpm_20 180 929.txt.gz allomanyt?

Valasz: Igen, a CLE_RNAseq_rsem_genes_tpm_20 180 929.txt.gz egy adatallomany, amely
a Cancer Cell Line Encyclopedia (CCLE) projekt részeként késziilt. Ez az allomany
tartalmazza a kiilonb6z6 rakos sejtvonalak génexpresszios adatait, amelyeket RNA-seq
technologiaval mértek és RSEM szoftverrel elemeztek. Az adatok TPM (Transcripts Per
Million) formatumban vannak, ami egy normalizalt érték a génexpresszié mérésére

Az allomanyban talalhat6 oszlopok altalaban a kovetkezd informéaciokat tartalmazzak:

" gene_id: Az Ensembl génazonositdja (pl. ENSG00 000000 003.10).

" transcript_ids: Az adott génhez tartozo6 transzkriptumok azonositoi (pl.
ENST00000373020.4).

" TPM értékek: Az egyes sejtvonalakban (ebben a fajlban 1019 szerepel) mért TPM
értékek, amelyek a génexpresszio szintjét mutatjak

Az adatokat altalaban kutaték hasznaljak a kiillonb6zé rakos sejtvonalak génexpresszios
profiljainak 6sszehasonlitasara és elemzésére.
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Adatvalogatas egy sejtvonalon beliil

<+ Melyek azok a gének, amelyek pl. az SNU475_LIVER sejtvonalban a legmagasabb
a TPM értékkel szerepelnek? Sztrjiik ki az SNU475_LIVER fejlécii oszlopbdl a 10
legmagasabb értéket, és listazzuk ki az elsé oszlopbol a hozza tartozo gene_id-t.
Bonuszként a hozza tartozo transcipt_ids-t is kiirjuk a masodik oszlopbol

< Eredmény:

TPM érték: 49636.0, Gene ID: ENSGO0000228253.1, Transcript ID: ENSTO0000361851.1
TPM érték: 28412.0, Gene ID: ENSGO0OOOO87086.9, Transcript ID: ENSTO0000331825.6
TPM érték: 20955.0, Gene ID: ENSGO00OO198712.1, Transcript ID: ENST00000361739.1
TPM érték: 15475.0, Gene ID: ENSGOOO00198804.2, Transcript ID: ENST00000361624.2
TPM érték: 14877.0, Gene ID: ENSGO0000198938.2, Transcript ID: ENST00000362079.2
TPM érték: 12571.0, Gene ID: ENSGO0000198899.2, Transcript ID: ENSTO0000361899.2
TPM érték: 10061.0, Gene ID: ENSG0O0000212907.2, Transcript ID: ENSTO0000361335.1
TPM érték: 9686. Gene ID: ENSGO0000198886.2, Transcript ID: ENST00000361381.2
TPM érték: 9496. Gene ID: ENSGO0000210082.2, Transcript ID: ENSTO0000387347.2

Gene ID: ENSGO0000166710.13, Transcript ID: ENSTO0000349264.6

ENSTO0000544417.
ENSTO0000559720.
ENSTO0000560681.

ENSTOOOOO559907.1,ENSTOOO00559916.1,ENSTOOO0O560556.1,

7
3
TPM érték: 6726.6
1
1
1,ENSTO0000561139.1,ENSTO0000561424.1

)
)
)
,ENSTO0000557901.1,ENSTOO000558401.1,ENSTO0000559220.1,
)
)
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SNU475_LIVER.py

< Az adott sejtvonalban megkeressiik és kiiratjuk a 10 legmagasabb TPM értéket

import pandas as pd

# Fajl beolvasasa
file_path = 'CCLE_RNAseq_rsem_genes_tpm_20180929.txt.gz'

data = pd.read_csv(file_path, compression='gzip', sep='\t')
— _J

” ’ .o .o ’ , Y
# Az elso ket oszlop kilonvalasztasa

gene_ids = data.iloc[:, 0] TAB-bal szeparélt,
transcript_ids = data.iloc[:, 1] gZip-pel tomoritett

# Az SNU475_LIVER oszlop kivalasztasa szdvedfajlt olvasunk
snhu475_T1liver = data['SNU475_LIVER'] be

# A 10 legmagasabb TPM érték megtalalasa
top_10_1indices = snu475_liver.nlargest(10).1index

# Eredmények kiirasa
for ddx 1in top_10_1indices:
tpm_value = snu475_liver[idx]
gene_id = gene_ids[idx]
transcript_id = transcript_ids[idx]
print(f"TPM érték: {tpm_value}, Gene ID: {gene_id}, Transcript ID: {transcript_id}")
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Egy sejtvonal kiemelése a nagy tablazatbol

< Kérdés: Redukaljuk a letoltott CCLE_RNAseq_rsem_genes_tpm_20 180 929.txt.gz
fajl eredeti tablazatat ugy, hogy csak az 1., 2. és az SNU475_LIVER fejlécti oszlopot
hagyjuk meg és elhagyjuk bel6le a nulla TPM értéket tartalmazo sorokat is.
Cseréljiik fel a sejtvonal és a transcripts_ids oszlopok sorrendjét, majd irjuk ki egy
fajlba a redukalt tablazatot Excel (XLSX) formatumban!!

% Valasz:

= Az SNU475_LIVER_all.py nevi Python program a pd.read_csv fliggvénnyel

beolvassa a tomoritett fajlt

Kivalaszta a gene_id, transcript_id és SNU475_LIVER oszlopokat.

Eltavolitja azokat a sorokat, amelyekben a SNU475_LIVER oszlop értéke nulla

Felcseréli a SNU475_LIVER és a transcript_id oszlopokat

Az output_file valtozoban megadott fajlnevet hasznalva mentjik az

eredményt XLSX formatumban az openpyxl modul segitségével

% Az eredmény a reduced_data.xlsx tablazatban talalhato
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SNU475_LIVER_all.py

“ Az eredmény csak a gene_id, SNU475_LIVER és a transcript_ids oszlopokat fogja
tartalmazni, s csak azokat a sorokat, amelyekben nem nulla TPM értékek vannak

import pandas as pd

# Fajl beolvasasa
file_path = 'CCLE_RNAseq_rsem_genes_tpm_20180929.txt.gz'
data = pd.read_csv(file_path, compression='gzip', sep="\t')

# Az 1., 2. és az SNU475_LIVER oszlopok kivalasztasa
reduced_data = data[['gene_id', 'transcript_ids', 'SNU475_LIVER']]

# Nulladk eltdvolitasa
reduced_data = reduced_data[reduced_data['SNU475_LIVER'] != 0]

# Oszlopok felcserélése
reduced_data = reduced_data[['gene_id', 'SNU475_LIVER', 'transcript_ids']]

# Eredmény mentése XLS formatumban
output_file = 'reduced_data.xlsx'

reduced_data.to_excel(output_file, index=False)

print(f"A redukalt tablazat mentve lett az {output_file} fajlba.")
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y, © 0

Az 0sszes majjal kapcsolatos sejtvonal kivalasztasa

<+ Aletoltott CCLE_RNAseq_rsem_genes_tpm_20 180 929.txt.gz fajl beolvasott
tablazatbdl hagyjuk meg az 1. és a 2. oszlopot, valamint az dsszes olyan sejtvonalat,
amelynek fejlécében szerepel a 'LIVER’ sz6. Az eredményt mentsiik el a
liver_cancers.xlsx fajlba (excel formatum) agy, hogy a transcript_ids fejléct
oszlopot tegyiik at a masodik oszlopbdl az utolsé helyre!

< A liver_cancers.py program beolvassa a tomoritett fajlt, kivalasztja a gene_id,
transcript_ids és az 6sszes olyan oszlopot, amelyben szerepel a "LIVER" sz6

< Eltavolitja a sorokat, amelyekben az 6sszes "LIVER" oszlop TPM értéke nulla
% Athelyezziik a transcript_ids oszlopot, hogy az utols6 helyre keriiljon

* Az output_file valtozoban megadott fajlnevet hasznalva (reduced_data.xlsx),
az openpyxl modul segitségév elmentjiik az eredményt XLSX formatumban

< Megjegyzés: az openpyxl modult nem kell importélni, a pandas automatikusan
felismeri
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liver_cancers.py

% Az eredmény csak a gene_id, az xxx_LIVER és a transcript_ids oszlopokat fogja
tartalmazni, s csak azokat a sorokat, amelyekben nem nulla TPM értékek vannak

import pandas as pd

# Fajl beolvasasa

file_path = 'CCLE_RNAseq_rsem_genes_tpm_20180929.txt.gz'
data = pd.read_csv(file_path, compression='gzip', sep='"\t"')

# Az 1., 2. és az 6sszes "LIVER" szdét tartalmazdé oszlop kivalasztasa
columns_to_keep = ['gene_id', 'transcript_ids'] + [col for col in data.columns if 'LIVER' 1in col]
reduced_data = data[columns_to_keep]

# Nulldk eltavolitasa
reduced_data = reduced_data[(reduced_data.iloc[:, 2:] != 0).any(axis=1)]

# Oszlopok felcserélése
reduced_data = reduced_data[['gene_id'] + [col for col in reduced_data.columns if col !=
"transcript_ids'] + ['transcript_ids']]

# Eredmény mentése XLS formatumban
output_file = 'liver_cancers.xlsx!'
reduced_data.to_excel(output_file, index=False, engine='"openpyxl')
print(f"A redukalt tablazat mentve lett az {output_file} fajlba.")
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A majjal kapcsolatos sejtvonalak 6sszehasonlitasa

< Kérdés: Nézziik pl. az xxx_LIVER (ahol xxx tetszbéleges szoveg) oszlopokat, hogyan
tudnank megallapitani, hogy melyek kozott talalhatd nagyobb foku egyezés, vagy
hasonlosag?

< Valasz: Az egyik lehetséges megkozelités a korrelacios matrix kiszamitasa, amely
megmutatja, hogy az egyes oszlopok (sejtvonalak) mennyire hasonlitanak
egymasra. A korrelacios egyiitthato értéke -1 és 1 kdzott mozog, ahol 1 tokéletes
pozitiv korrelaciot, —1 tokéletes negativ korrelaciot, és a 0 a korrelacio hianyat
jelenti. A korrelaciés matrixot a liver_cancers_correlations.py nevil programban
egy un. hétérképen (heat map) mutatjuk be

< A korrelacidés matrix hétérképét a seaborn konyvtar heatmap fiiggvényével
jelenitjiik meg. A skalat a minimalis és maximalis értékekhez igazitjuk, az
annotaciokat (szamokat) kikapcsolva, az oszlopneveket 45 fokban elforgatva, és
elmentjiik az abrat liver_cancer_corr.png néven
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liver_cancers_correlations.py — 2/1.

< A program els6 felében az el6z6 programhoz hasonléan kivalogatjuk a megtelel
oszlopokat és a legalabb egy nem nulla TPM értéket tartalmazo6 sorokat

import pandas as pd
import seaborn as sns
import matplotlib.pyplot as plt

# Fajl beolvasasa
file_path = 'CCLE_RNAseq_rsem_genes_tpm_20180929.txt.gz'
data = pd.read_csv(file_path, compression='gzip', sep="\t'")

# Az 1., 2. és az O6sszes "LIVER" szot tartalmazd oszlop kivalasztasa
columns_to_keep = ['gene_id', 'transcript_ids'] + [col for col in data.columns if 'LIVER' 1in col]
reduced_data = data[columns_to_keep]

# A csupa nullakat tartalmazé sorok eltavolitasa
reduced_data = reduced_data[(reduced_data.iloc[:, 2:] != 0).any(axis=1)]

# Csak a "LIVER" oszlopok kivalasztasa a korrelacidés matrixhoz
liver_columns = [col for col in reduced_data.columns if 'LIVER' in col]
liver_data = reduced_data[liver_columns]
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liver_cancers_correlations.py — 2/2.

# Korrelacids matrix létrehozasa
correlation_matrix = liver_data.corr ()

# Korrelaciok maximalis és minimalis értékeinek meghatarozasa
min_corr = correlation_matrix.min().min()
max_corr = correlation_matrix.max().max()

# Korrelacids matrix megjelenitése hotérképen és mentése
plt.figure(figsize=(14, 12))

sns.heatmap(correlation_matrix, annot=False, cmap='coolwarm', vmin=min_corr,
vmax=max_corr)

plt.title('Korrelacidos matrix a LIVER sejtvonalak kozott')
plt.xticks(rotation=45, ha="'r1ight')

plt.yticks(rotation=0)

plt.tight_layout(pad=5.0)

plt.savefig('liver_cancer_corr.png')

plt.show()

# Korrelacidk maximdlis és minimalis értékeinek kiirasa
print(f"Korrelacidok minimalis értéke: {min_corr}")
print(f"Korrelaciok maximalis értéke: {max_corr}")
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Korrelacios matrix a LIVER sejtvonalak kozott
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< A hétérképen a kék
érték a minimumhoz
kozeli, a barnaspiros a
maximumhoz kozeli
korrelacios értéket jeloli
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Interaktiv adatvalogatas MATLAB-bal

% Az el6z6 programot irassuk &t MATLAB-ra és a kivalogatast
szervezziik meg interaktiv médon!

% Az online MATLAB fejlesztéi feliiletet fogjuk hasznalni, ami ingyenes
MathWorks regisztraciéval hasznalhat6 (a Thingspeak fiokhoz
kapcsolodo MathWorks regisztracié is megfelel)

< Az online feliiletre belépve hozzunk létre 1j scriptet (ne Live Scriptet!)
¢s abba masoljuk bele a Copilot altal irt programot

“ A .text.gz kiterjesztésti dllomanyt beolvasaskor ki kell tomoriteni a
gunzip() fiiggvénnyel, de azt csak akkor kell elvégezni, ha a
kicsomagolt fajl még nem létezik
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https://matlab.mathworks.com/

liver_cancer_corr_gui2.m

“ A beir6 ablakban egy sz{ir6-
feltételt adhatunk meg, amit

a Filter gombbal | Liver Cancer Correlation F A - X !
aktivalhatunk Filter: LIVER [ Fiter |
% Alegordiild listabol egy vagy || merssmves o
tobb elemet valaszthatunk ki HEPG2_LIVER | Calculate Correlal
. HLF_LIVER
(utobbi esetben a Ctrl U1 LIVER
gombbal kombinalt HUH7_LIVER
kattintassal), de tartomanyt is | |jmves
kijelolhetiink a Shift 4 LIVER
gombbal kombinalt JHHG_LIVER
. ’ JHH7Y _LIVER n
kattmtassal LI7_LIVER -
“ A Calculate Correlations HCIHOSE LIVER )
gomb a szamolast és
abrazolast inditja el |
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liver_cancer_corr_gui2.m — 3/1.

function liver_cancer_corr_gui
% Fajl kicsomagolasa, ha sziikséges
file_path = 'CCLE_RNAseq_rsem_genes_tpm_20180929.txt.gz';
unzipped_file_path = "CCLE_RNAseq_rsem_genes_tpm_20180929.txt"';
if exist(unzipped_file_path, 'file') ~= 2
gunzip(file_path);
end

% Fajl beolvasasa
data = readtable(unzipped_file_path, 'FileType', 'text', 'Delimiter', '\t',
'"ReadVariableNames', true);

% GUI létrehozasa
fig = uifigure('Name', 'Liver Cancer Correlation', 'Position', [100, 100, 600, 400]);

% Beird mez6 létrehozasa
1bl = uilabel(fig, 'Position', [20, 350, 100, 22], 'Text', 'Filter:');
txt = uieditfield(fig, 'text', 'Position', [120, 350, 200, 22]);
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liver_cancer_corr_gui2.m — 3/2.

% Listbox létrehozasa
lst = uilistbox(fig, 'Position', [20, 100, 300, 240], 'Multiselect', 'on');
lst.Items = data.Properties.VariableNames;

% Szlirés gomb létrehozasa
btnFilter = uibutton(fig, 'Position', [340, 350, 100, 22], 'Text', 'Filter', ...
'ButtonPushedFcn', @(btn, event) filterColumns(txt, lst, data));

% Korrelacids gomb létrehozasa
btnCorr = uibutton(fig, 'Position', [340, 300, 100, 22], 'Text', 'Calculate
Correlation', ...
'ButtonPushedFcn', @(btn, event) calculateCorrelation(lst, data));

% Szlirés funkcio
function filterColumns(txt, 1lst, data)
filterText = txt.Value;
filteredItems =
data.Properties.VariableNames(contains(data.Properties.VariableNames, filterText,
'IgnoreCase', true));
lst.Items = filteredItems;

end
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liver_cancer_corr_gui2.m — 3/3.

function calculateCorrelation(lst, data) % Korrelacidés szamitas funkciod
selectedColumns = 1st.Value;
if isempty(selectedColumns)
uialert(fig, 'Please select at least one column.', 'Error');
return;
end
selectedData = data(:, selectedColumns); % A kijeldlt oszlopok kivalasztasa
% Redukalt tablazat mentése Excel fajlba
reducedTable = [data(:, {'gene_1id'}), selectedData, data(:, {'transcript_ids'})];
writetable(reducedTable, 'reduced_data.xlsx');

% Korrelacids matrix létrehozasa
correlationMatrix = corr(table2array(selectedData), 'Rows', 'complete');
figure;
h = heatmap(selectedColumns, selectedColumns, correlationMatrix, 'Colormap', jet,
'"ColorbarVisible', 'on');
title('Correlation Matrix');
saveas(gcf, 'correlation_matrix.png');
end
end
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) ® V 4
liver_cancer_corr_gui2.m: eredmény
¢ Az alabbi abrahoz a Correlation Matrix .
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Adatok valogatasa Excel-ben

% Adatok eldkészitése:

= Nyisd meg az Excel f4jlt, amely tartalmazza a TAB szeparalt
CCLE_RNAseq_rsem_genes_tpm_20 180929.txt.gz adatokat.
< Adatok szilirése:
® Jelold ki az adatokat tartalmazo tablazatot.
®= Menj a"Data" fulre, és valaszd a"Filter" opciét. Ez hozzaad egy legordiil6
meniit minden oszlop fejlécéhez.
< Sziiré beallitasa:
= Az oszlopok fejlécében talalhaté legordilé menik segitségével sziirheted az
adatokat. Az Excel lehet6séget biztosit arra, hogy szoveges szliréket alkalmazz,
példaul "Contains" (Tartalmaz) vagy "Begins With" (Kezdédik).
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Adatok valogatasa Excel-ben

< Kezeldi feliilet 1étrehozasa:
® Hozz létre egy Uj munkalapot a kezeléi feliilet szamara.
= Adj hozza két legordiil6 meniit, egyet a gének és egyet a sejtvonalak szamara.
Ezt a"Data Validation" funkcioval teheted meg:
® Menj a"Data" fiilre, és valaszd a "Data Validation" opciot.
® A"Settings" fiillon valaszd a"List" opcidt, és add meg a gének vagy sejtvonalak
listajat.
< Szlro6 beallitasa VBA makroval:
® Nyomd meg az"Alt + F11" billentylikombinaciot a VBA szerkeszt6
megnyitasahoz.
® Hozz létre egy Uj modult, és masold be a kovetkez6 oldalon bemutatott kédot:
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Adatok valogatasa Excel-ben

Sub FilterData()
Dim ws As Worksheet
Set ws = ThisWorkbook.Sheets("Adatok") ' Az adatok munkalap neve
Dim gene As String
Dim cellLine As String
' A gének és sejtvonalak kivalasztasa a kezeldi feliiletrol
' A gének legordiilé meni cellaja
gene = ThisWorkbook.Sheets("Kezelé6iFeliilet").Range("B2").Value
' A sejtvonalak legérdiilé menii cellaja
cellLine = ThisWorkbook.Sheets("KezeloiFeliilet").Range("B3").Value
' Szlirés alkalmazasa
ws.Range("Al1") .AutoFilter Field:=1, Criterial:="*" & gene & "x"
ws.Range("A1l") .AutoFilter Field:=2, Criterial:="*" & cellLine & "x"
End Sub

< Menj vissza az Excel munkalapra, és adj hozza egy gombot a kezel6i feliilethez:
® Menj a"Developer” fiilre, és valaszd az"Insert" opciot, majd valaszd a"Button”
(Gomb) opciot.
= Helyezd el a gombot a munkalapon, és rendeld hozza a"FilterData" makrot.
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