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Als Teil des BMBF-Projekts SysLogics wird die humane Produktionszelllinie AGE1.HN
der ProBioGen Die Zelllinie

Firma untersucht. wird unter verschiedenen

Kultivierungsbedingungen  getestet: ~ Batch-Kultivierung, ~ Hochzelldichtekultivierung,
Starvation-Experimente u.a. Im Zentrum des Projekts stehen zwei Batch-Kultivierungen,
aus denen die Zeitverliufe von Transkriptom, Proteom und Metabolom untersucht
werden. Die beiden Kultivierungen der Produktionszelllinie stellen ein biologisches
Replikat dar und wurden in einem 20L Edelstahlbioreaktor durchgefiihrt. Als Teil des
Arbeitspakets 4 werden diese "Omics" Datensitze analysiert, mit besonderem Fokus auf
den Transkriptomdaten, um ein verbessertes Verstindnis des Zellstoffwechsels zu
erlangen. Dafiir werden verschiedene Analysemethoden wie Clustering und Singulirwert-

zerlegung angewendet.
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Experiment 2
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Diese Untersuchungen lassen auf eine komplexe Regulation des Zellstoffwechsels in den unterschiedlichen "Omics" Leveln schlieBen. Das Transkriptom weist dabei die hdchste

Variabilitit auf, was auf einen hohen Regulationsgrad auf der Ebene der Genexpression hinweist. Die Gen-Gen Korrelationen in beiden Datensitzen sind stark konserviert.

Suche & Biete

Suche:

»Omics“-Daten:

- Transkriptom, Proteom und Metabolom
von Siugerzellkultivierungen

- Biologische und technische Replikate

Biete:

Bioinformatik:

- Analyse metabolischer Netzwerke

- Daten- und Netzwerk-Clustering

- Singularwertzerlegung

- Gen-Gen Korrelationsnetzwerk
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