Proteiny, jakozto hlavni aktéri v bunéénych procesech, maji zasadni roli
ve formovani fenotypovych znakii. Tato prace zkouma aplikaci proteomic-
kych dat, ziskanych pomoci LC-MS/MS, pro pochopeni vztahii mezi expresi
proteint a vyslednymi fenotypy. Diskutuje rtzné bioinformatické postupy,
od predzpracovani dat po techniky normalizace a metod imputace chybé-
jicich hodnot, pro zajisténi co nejvyssi kvality dat pro nasledujici analyzy.
Déle tato prace popisuje, jak lze ziskat vhled do onéch fenotypovych znaki
u riznych druhti zvitat ¢i patologickych stavi za uziti analyzy diferencidlni
exprese, evoluéniho modelovani pomoci Ornstein-Uhlenbeckova procesu nebo
algoritmii strojového uceni.



