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Paljon kudoksia 
• Tässä: naudan 

immuunijärjestelmän 
kehitys (Liljavirta ym. 
2013). 
 
Ruskea väri: 
mutaattorientsyymi AID 
naudan sikiön 
kudoksissa;  punainen 
ja vihreä väri: 
jakautuvat B-solut 
 

• Varsinaiset julkaistavat 
tulokset: kuvia ja joskus 
niistä tuotettua 
numerodataa 



Suht paljon 
näytteitä 
• 15051 lasia, 46326 

kudosleikettä 



Access-relaatiotietokanta 
• Tiedot kudosnäytteiden taustoista ja 

laboratoriossa tehdyistä käsittelyistä (= lähinnä 
metadataa) 

• Fyysisen näytearkiston tunnistenumero 



Kudosdatan käsittelyä 

• Alkuperäiset näytteet fyysisenä arkistona 

– Laitoksella arkistokaapissa 

• Näytteiden metatiedot Access-tietokannassa (ei juuri 
varsinaisia tuloksia) 

– Yliopiston verkkolevyllä 

• Näytteistä otetut kuvat ja tuotetut analyysitulokset 
kunkin ao. tutkijan jäljiltä 

– Missä sattuu, miten sattuu 

• Tutkimusryhmän yhteiskäytössä, mutta ei 
suoranaisesti jaeta ulkopuolelle 

• Määristä: metatietokanta n. 10 Mt; kuvadataa 
karkeasti luokkaa 1-5 Gt/vuosi 

 



Monenmoista sekvenssidataa 

• Omaa tuotantoa 

– Esim. vasta-ainegeenien mutaatiomekanismien 
tutkimus: sekvensoidaan suuri otos geenejä ja 
analysoidaan niiden eroavaisuuksia  



Monenmoista sekvenssidataa 

• Muualla tuotetun datan jalostusta 
– Esim. uusien vasta-ainegeenien hakua 

kansainvälisessä naudan 
genomisekvensointihankkeessa tuotetusta 
raakadatasta, tai ”valmiin” genomidatan 
arviointia, korjausta ja annotointia 

– Käytettävä data julkisista sekvenssitietokannoista 



Sekvenssidatan käsittelyä 
• Käsitellään ensisijaisesti kaupallisen 

bioinformatiikkaohjelmiston (Biomatters Geneious) 
avulla 

• Tallennetaan ohjelmiston hallinnoimaan MySQL-
tietokantaan, joka sijaitsee toimistotyöasemalla 
pyörivällä palvelimella 
– Luettavissa vain em. ohjelmistolla, mutta voidaan 

tarvittaessa eksportata standardiformaatteihin 
– Varmennettu kotikonstein 

• Ryhmän yhteiskäytössä; harkinnan mukaan jaetaan 
julkisiin sekvenssitietokantoihin (mutta eri syistä vain 
harvoin) 

• Määrästä: tällä hetkellä n. 30 Gt (pakatun tietokannan 
koko) 

 



3D-anatomiaa 

• Tutkitaan mm. lehmän vedinten (nännien) 
morfologiaa (muotoa) ja tämän yhteyttä esim. 
utaretulehdusalttiuteen 

• Silikonivalokset skannataan laserskannerilla 
(Nextec Hawk 3D) 30x30 µm resoluutiolla 



3D-anatomiaa 

• Skannausdata käsitellään Geographical 
Information Systems (GIS) –ohjelmistolla 



3D-datan käsittelyä 

• Säilössä skannauslaboratorion tietokoneella 
Biotekniikan instituutissa (hankkeen vastaavan 
tutkijan käsityksen mukaan), ja lisurintekijän 
omalla koneella (”mun pitää vähän kaivella”) 

• Raakadata käsiteltävissä vain kahdella 
kokeiluasteella olevalla ohjelmistolla 

 

 



GWAS-dataa: Genome Wide Association 

• Selvitetään, mitkä geenimuodot ovat yhteydessä 
lonkkanivelen kehityshäiriöön 

• Luetaan suuri joukko snippejä (single nucleotide 
polymorphism) koirilta ja verrataan lonkan 
rakennetietoon: mitkä snipit ovat yhteydessä 
kehityshäiriöön  ko. geenialue tutkittavaksi 



• Tässä hankkeessa: 200 koiraa, 170 000 snippiä 
per koira 

• Terveystiedot (lonkkanivelen rakenne ja paljon 
muuta, kerätty muitakin projekteja varten) 

• Relaatiotietokannat Folkhälsanin ja FIMMin 
palvelimilla (yhteistyössä Hannes Lohen 
koiragenetiikkatutkimusryhmän kanssa) 

GWAS-dataa: Genome Wide Association 


