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Gene Expression Omnibus (GEO) - это обширный ресурс, который архивирует и сво-

бодно распространяет миллионы экспериментов по изучению экспрессии генов, метили-
рования и других аспектов функциональной геномики, поставленных на модельных ор-
ганизмах. GEO содержит необработанные, обработанные и описательные метаданные.
Информация о каждом эксперименте и использованных образцах (метаданные) пред-
ставлена в виде нестандартного текстового описания, а результаты экспериментов - в
виде отдельных текстовых файлов для каждого образца. Стоит отметить, что инфор-
мация о проведенном эксперименте, включая использованные платформы (протоколы)
и описания образцов, также может быть получена в различных форматах, таких как
MINIML или SOFT. Однако для анализа содержащейся в них информации требуется ее
предварительная обработка автоматизированными программными средствами. Для ре-
шения этой задачи был разработан ряд программных пакетов, таких как GEO2ENRICHR
(https://amp.pharm.mssm.edu/g2e/), ImaGEO (http://bioinfo.genyo.es/imageo/)[1], BART
(http://igc1.salk.edu:3838/bart/)[2], однако они имеют ряд недостатков: GEOQUERY и BART
требуют навыков в работе в программной среде R, а ImaGEO разработан для проведения
сравнительного анализа нескольких экспериментов, в результате чего нет возможности
просмотреть данные одного эксперимента.

В этой связи нами был разработан WEB-ресурс, позволяющий пользователю прово-
дить базовый анализ результатов экспериментов, размещенных на сайте GEO. В отличие
от поиска информации непосредственно в GEO, где пользователю необходимо скачивать
и обрабатывать файлы большого объема, разработанная нами система позволяет обхо-
дить сложности со скачиванием и сопоставлением данных содержащихся в файлах. При
введении искомой серии эксперимента система выводит исследователю список использо-
ванных в нем платформ и образцов с возможностью выбора необходимой информации. На
следующем этапе пользователю предоставляется список полей, относящихся к образцам
- например, идентификатор локуса или уровень экспрессии. Полученные результаты мо-
гут быть проанализированы непосредственно в окне браузера: для этого предусмотрены
сортировка, фильтрация и графическое представление результатов, выявление дифферен-
циально экспрессируемых локусов (в случае экспрессии генов), а также экспортированы
с целью их дальнейшего анализа в других программных пакетах.

Разработанная система будет доступна по адресу https://geo.bioset.org/.
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