Studie transkriptomu jsou Siroce vyuzivany k ziskani poznatkd o biolo-
gickych procesech specifickych pro danou tkan. Ackoli pokrok v sekvenacnich
technologiich vyrazné zvysil presnost a mnozstvi spracovanych dat, hlavnim
uskalim transkriptomiky zustava interpretace poctu prectenych dat do biolo-
gickych poznatkt. Na mysim vomeronasalnim organu (VNO), ktery je pred-
métem vyzkumu jiz od 19. stoleti, jsem pouzil tii rizné ontologické nastroje
- STRING, PANTHER a clusterProfiler - ke zkoumani pohlavniho dimor-
fismu v genové expresi v kategoriich Biologicky proces a Molekularni funkce,
a to ve srovnani s hlavnim ¢ichovym epitelem (OE). Pro vybér diferencidlné
exprimovanych gent byly pouzity tfi ruzné filtracni strategie: (i) upravena
p-hodnota, (ii) logaritmickd zména v kombinaci s p-hodnotou a (iii) vybér
nejvice exprimovanych genti. Analyzy nadreprezentace napri¢ vSemi tremi
nastroji ukazaly pouze omezenou shodu. Celkové VNO vykazoval vétsi roz-
dily v zavislosti na pohlavi nez OE. U samicek byla zjisténa zvySend exprese
rodiny lipokalinii, coz naznacuje pohlavné dimorfni biologické procesy. Sou-
casné anotace genové ontologie vsak tuto biologickou realitu plné nezachycuji.



