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Czym jest PLAZA?

• PLAZA to zintegrowana platforma bioinformatyczna stworzona do analizy 
genomów roślinnych. 

• Umożliwia porównywanie genomów, analizę rodzin genowych, badanie 
filogenezy oraz funkcjonalną interpretację genów. 

• Jest szczególnie przydatna w badaniach ewolucyjnych, funkcjonalnych i 
porównawczych u roślin, niezależnie od tego, czy są to modele laboratoryjne, 
gatunki rolnicze, czy rośliny dziko rosnące.



Dobór gatunków

Gatunki wybrane do PLAZA 5.0 zostały przefiltrowane pod kątem 
jakości danych. Uwzględniono:

• Modele biologiczne (np. Arabidopsis, ryż).
• Gatunki o dużym znaczeniu gospodarczym (pszenica, kukurydza).
• Gatunki istotne filogenetycznie.
• Różnorodność taksonomiczna - 41 rzędów i 66 rodzin.
• 134 gatunki zostały podzielone na dwie instancje: PLAZA Monocots (53) i 

Dicots (100), z grupą referencyjnych gatunków obecnych w obu.



Zawartość danych

PLAZA obsługuje 4 typy genów: geny kodujące białka, RNA, 
transpozony i pseudogeny — ale tylko geny kodujące białkowe są 
używane w analizach porównawczych.

Dane funkcjonalne pochodzą z:
• Gene Ontology (GO) - dostarcza informacji o funkcji genów: 

funkcja molekularna, proces biologiczny i lokalizacja komórkowa
• InterPro - wykrywa domeny białkowe
• MapMan - mapowanie szlaków metabolicznych.





Wczytywanie i analiza danych:

Użytkownicy wprowadzają swoje dane 
do platformy, korzystając z różnych 
metod (np. pliki BED, identyfikatory 

genów, sekwencje DNA), które 
następnie są przetwarzane przez 

algorytmy PLAZA. 
Dane są mapowane do genomów 

referencyjnych, a na ich podstawie 
tworzone są różnorodne analizy.





Automatyczne 
przypisywanie 
funkcji:

Geny są automatycznie 
klasyfikowane i przypisywane 
do odpowiednich ontologii, 
co umożliwia łatwiejsze 
zrozumienie ich roli w 
organizmach roślinnych.



Analiza wzbogacenia:

Po przeprowadzeniu analiz na 
zestawach genów, PLAZA wykonuje 
analizę wzbogacenia, by sprawdzić, 

które funkcje są nadreprezentowane
w danym zestawie genów.

W ten sposób można dowiedzieć się, 
które procesy biologiczne mogą być 

zaangażowane w badanym zjawisku (np. 
odpowiedź na stres).







Interaktywna wizualizacja:

Wizualizacja danych w PLAZA jest jednym z kluczowych elementów, 
który umożliwia użytkownikowi szybkie zrozumienie wyników analiz. 
Użytkownicy mogą tworzyć interaktywne wykresy GO, co pozwala 
na łatwe interpretowanie złożonych wyników i skupienie się na 
najważniejszych wynikach wzbogacenia.





• Kolor kółka – mówi o 
stopniu wzbogacenia (Im 
ciemniejszy kolor, tym 
silniejsze wzbogacenie)

• Rozmiar kółka – pokazuje 
istotność statystyczną

• Obwódka (pierścień) wokół 
kółka – oznacza jaki 
procent genów w zbiorze 
ma tę adnotację

• Połączenia między kółkami 
(linie) – pokazują relacje 
hierarchiczne w Gene
Ontology
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