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Analyse von -omics Daten mit R

Omics-Daten spielen in der modernen Molekularbiologie eine immer grössere 
Rolle. Für Forschende wird es daher zunehmend entscheidend, grosse 
Datenmengen nicht nur auszuwerten, sondern sie auch sicher in ihren 
biologischen Kontext einzuordnen. Öffentliche Ressourcen wie BioStudies 
stellen dafür eine enorme Grundlage bereit: Zehntausende Studien und 
Millionen Datensätze ermöglichen es, eigene Experimente gezielt mit 
bestehenden Ergebnissen zu verknüpfen.

Durch diese Kombination lassen sich Forschungsprozesse beschleunigen, 
Kosten reduzieren und Experimente präziser planen. Viele grundlegende 
Analysen können zudem selbst durchgeführt werden – ohne lange Wartezeiten 
auf Bioinformatik-Support. So entstehen schneller belastbare Hypothesen, 
Vergleichsmöglichkeiten und neue Fragestellungen, oft ganz ohne zusätzliche 
Laborexperimente.

In diesem Kurs lernen Sie, umfangreiche Gen- und Proteinexpressionsdaten zu 
analysieren, zu visualisieren und biologisch sinnvoll zu interpretieren. Sie 
arbeiten dabei sowohl mit öffentlich verfügbaren Datensätzen als auch mit 
eigenen experimentellen Daten und entwickeln ein Verständnis dafür, wie aus 
großen Datenmengen klare wissenschaftliche Erkenntnisse werden

Teilnahmevoraussetzung

Das Seminar richtet sich an Anwenderinnen und Anwender, die -omics-Daten 
analysieren und in einen biologischen Kontext einordnen möchten. Für die 
Teilnahme wird ein Laptop mit mindestens 8GB Arbeitsspeicher und rund 
500GB freiem Festplattenspeicher (auch extern möglich) benötigt. Zudem sollte 
VirtualBox zur Nutzung der bereitgestellten virtuellen Maschine installiert sein. 
Grundkenntnisse in R sind von Vorteil.

Dauer

Dieser Kurs kann als halbtägige, eintägige oder zweitägige Schulung gebucht 
werden.

Hinweise

Die Teilnehmenden erhalten zunächst eine kompakte Einführung in R sowie in 
die relevanten Analyseverfahren. Anschliessend wird anhand eines kleinen 
„Toy“-Datensatzes – oder auf Wunsch mit eigenen Daten – ein vollständiger 
Workflow gemeinsam aufgebaut und diskutiert.

Omics-Daten entfalten ihr volles Potenzial durch die geschickte Verknüpfung 
grosser Datensätze mit biologischem Kontext, wodurch Forschung effizienter, 
präziser und schneller wird – nehmen Sie jetzt Kontakt mit uns auf.


