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Yleista

m Esitysoli mielenkiintoinen, koska aika
vahan on puhuttu sovelluksista
| &8keti eteessa.

m Ajankohtainen aihe

m Tietojenkasittelytiede voi auttaandin
paljon janiin tarkeédssa asiassa kuin
ihmisten terveys.

b T I RNy

Esityksen teemat omin sanoin

m  Esitys kasitteli sitd, mika on tietojenkasittel ytieteen
osuus sairausgeenien etsintatydssé. Tehtévaan liittyy
tutkimustiedon analysointi (sairauden syntyyn voivat
vaikuttaa ympéristd, mutaatiot ja satunnaiset tekijat—
onko kyse oikeasta sairausgeenista vai sattumasta?) jd
aiheen simulointi. Tietojenkasittelyn avulla voidaan
simuloida mm. véestohistoriaa ja meioosia eli
periytymistd, ja sovellusketju voi tuottaa simuloitua
alleelidataa, joka on samallatavalla analysoitavissa
kuin kerétty data.
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Esityksen teemat omin sanoin

Esityksen dussa méiriteltiin sairauksien ja geeniperiman
vélisté yhteyttd, jonka myota tavoitteeks tarkentui
alttiusgeenien paikantaminen. Tarkasteltiin geenipaikannusta
(eli eri genotyyppien markkereitajaalleclejg seka eri
menetelmien (kytkentdanalyysi, assosiaatioanalyys)
perustumista meioosin laskennalliseen mallintamiseen.
Ongelmiks sairausgeenien etsinnéssa esitettiin: koeasetelman
voiman arviointi, tuloksen (tilastollisen) merkitsevyyden
arviointi sek menetelmékehitys. Ratkaisuks esitettiin
simulointia. Ongelmat sairausgeenien etsinnassa tarkentuivat
varsin selkeiks ja simulaatiomenetelmien edut néin suurten
tilastollisten aineistojen kasittelyssé ja ratkaisujen etsinnéssa
tulivat melko hyvin perusteltua

Esityksen teemat omin sanoin

m  Geenipaikannus on epailematta kuuma
aihe, jollaon paljon kdytanndn merkitysta.
TKT:n kannaltaongelmat ovat tuttuja:
mik& tulos on tilastollisesti merkitsevg;
miten méaéritella kynnysarvoja
todenndkdi syysjakaumaan ja miten tulkita
tulosten luotettavuutta.
Simulointindkokohta oli kuitenkin kiintoisa
jasamaagjatustavoisi soveltaa muuallakin,
esm. klusteroinnissa

Y hteiskunnallisia vaikutuksia

m Koko bioinformatiikka ja geenikartoitustyo
perustuu tietokoneisiin ja niiden kayttoon

m Sairauksien syntymekanismien
ymmartéaminen, hoito, ehkaisy

m Diagnostinen testaus hoidon valinnassa

m Perinndllisten tautien véhentdminen ja
eettisen ongelmat
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