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Abstrakt: Microarrayova data genovych expresi se skladaji z nékolika tisict
genu a pouze nékolika desitek pozorovani. Navic, geny jsou mezi sebou silné
zavislé a data obsahuji systematické chyby. Proto nam rozsah téchto dat
nedovoluje rozumné odhadnout jejich korelacni strukturu. U mnoha stati-
stickych problému s mircoarrayovymi daty musime soucasné testovat tisice
hypotéz. Vzhledem k zavislosti mezi geny, p-hodnoty téchto hypotéz jsou
taky zavislé. V této préci porovname bézné procedury mnohondsobného
testovani, které jsou vhodné pro zavislé hypotézy. Bézny zpusob, jak udélat
microarrayova data méné zavisla a castecné odstanit systematické chyby, je
normalizovat je. Proto bylo navrhnuto nékolik novych normalizaci a studovali
jsme, jak ruzné normalizace ovliviiuji testovani hypotéz. Navic jsme porov-
nali testy pro nalezeni odlisné expresovanych genu nebo genovych mnozin
a nalezli nékolik zajimavych vlastnosti testu jako naptiklad strannost dvoj-
vybérového Kolmogorov-Smirnovova testu a zajimavé chovani Hotellingova
testu pro zavislé slozky pozorovani. Na konci jsme navrhli test pro testovani
nezavislosti gent.
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