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Abstrakt: Microarrayová data genových expreśı se skládaj́ı z několika tiśıc̊u

gen̊u a pouze několika deśıtek pozorováńı. Nav́ıc, geny jsou mezi sebou silně

závislé a data obsahuj́ı systematické chyby. Proto nám rozsah těchto dat

nedovoluje rozumně odhadnout jejich korelačńı strukturu. U mnoha stati-

stických problémů s mircoarrayovými daty muśıme současně testovat tiśıce

hypotéz. Vzhledem k závislosti mezi geny, p-hodnoty těchto hypotéz jsou

taky závislé. V této práci porovnáme běžné procedury mnohonásobného

testováńı, které jsou vhodné pro závislé hypotézy. Běžný zp̊usob, jak udělat

microarrayová data méně závislá a částečně odstanit systematické chyby, je

normalizovat je. Proto bylo navrhnuto několik nových normalizaćı a studovali

jsme, jak r̊uzné normalizace ovlivňuj́ı testováńı hypotéz. Nav́ıc jsme porov-

nali testy pro nalezeńı odlǐsně expresovaných gen̊u nebo genových množin

a nalezli několik zaj́ımavých vlastnost́ı test̊u jako např́ıklad strannost dvoj-

výběrového Kolmogorov-Smirnovova testu a zaj́ımavé chováńı Hotellingova

testu pro závislé složky pozorováńı. Na konci jsme navrhli test pro testováńı

nezávislosti gen̊u.
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