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ELŐADÁS CÉLKITŰZÉSE

AZ EGY-SEJT TRANSZKRIPTOMIKAI MÓDSZERTAN ELVÉNEK 
ISMERTETÉSE, KUTATÁSI ÉS KLINIKAI VETÜLETE 



Hu et al. Single Cell Multi-Omics Technology: Methodology and Application, Front Cell Dev Biol. 2018
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Heterogén SEJTEK EGY-SEJT TRANSZKRIPTOMIKAI VIZSGÁLATA

Combinatorial indexing may also facilitate the scalable generation of “joint” single-cell molecular
profiles (e.g., RNA-seq and ATAC-seq from each of many single cells).

Single-cell EPIGENOMICS: scATAC-seq, DHS-seq, sc-methylation-seq
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PBMC SEJTEK EGY-SEJT TRANSZKRIPTOMIKAI VIZSGÁLATA



PBMC SEJTEK EGY-SEJT TRANSZKRIPTOMIKAI VIZSGÁLATA

SIZE OF THE BULLETS IS PROPORTIONAL TO THE NUMBER OF CELLS EXPRESSING THE GENE, THE COLOR IS PROPORTIONAL WITH THE LEVEL OF GENE EXPRESSION



SAMPLE PLATFORM SOFTWARE PROTOCOL UMAP tSNE CELL NUMBER

68K PBMC 10X SCANPY 1.2.2 SEURAT YES YES 68 000
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Adamson et al. 2016 -10.1016/j.cell.2016.11.048

https://doi.org/10.1016/j.cell.2016.11.048
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GOOGLE TÉRKÉPE A HUMÁN TESTNEK



http://bis.zju.edu.cn/MCA/

A PROJEKT MEGVALÓSÍTHATÓSÁGA: EGÉR SEJT-ATLASZ LÉTREHOZÁSA



http://bis.zju.edu.cn/MCA/





EGY-SEJT TRANSZKRIPTOMIKA ALKALMAZÁSA





Vento-Tormo et al. 2018 Nature

HUMÁN ANYAI-MAGZATI HATÁRFELÜLET ATLASZA
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KERINGŐ METASZTATIZÁLÓ TUMORSEJTEK





SEJTEK MOLEKULÁRIS PORTRÉJÁNAK FESTÉSE (1)
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SEJTEK MOLEKULÁRIS PORTRÉJÁNAK FESTÉSE (3)



SEJTEK MOLEKULÁRIS PORTRÉJÁNAK FESTÉSE (4)



Shahbazi et al 2018 Nature 

Genetically modified foetuses born
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