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ABSTRACT 

 

Reconstructing the regulatory relationships between genes using multiple time 

point expression profile data (EPD) is a powerful computational method to gain 

insight into gene networks. One such method uses binary on/off relationships to 

characterize the under- and over-expression of genes acting in unison. This approach 

yields results as to which genes are co-regulated, regulating or being regulated by 

other genes using only the relative expression levels of the genes of interest at 

multiple time points. One aspect of the EPD these methods often fail to account for is 

the inherent variability in the measurements of the gene expression levels. Here we 

characterize a measure of the variability in expression levels for a single time point as 

opposed to between different time points as is normally done. Using this measure of 

the inherent variability in a dataset for a single EPD time point we generate multiple 
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new expression profile data samples from the original data and measured variability. 

These new datasets are then binarized to test whether the gene network relationships 

change due to the random sampling. This also allows us to test different variation 

magnitudes to set limits on how large the inherent variability should be to yield 

reproducible results for the binary gene network method. We find that the current 

variabilities in EPD are in general too large by a factor of 2.x to yield reproducible 

gene regulatory networks, but that the data for some particular genes are sufficient to 

generate reproducible binarizations.   
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บทคัดย่อ 

 

การหาความสัมพนัธ์ในเครือข่ายการควบคุมยนีโดยใชข้อ้มูลไมโครอะเรยก์ารแสดงออกของ
ยนีแบบไทมซี์รีส์ เป็นเคร่ืองมือท่ีมีประสิทธิภาพสูงท่ีท าใหเ้ราสามารถศึกษาเครือข่ายการควบคุม
ยนีไดอ้ยา่งลึกซ้ึง การโมเดลแบบบูลีนใชก้ารแทนค่าขอ้มูลการแสดงออกของยนี 2 แบบคือเปิดกบั
ปิด เพื่อวิเคราะห์วา่ยนีมีการแสดงออกมากข้ึนหรือนอ้ยลงหรือแสดงออกร่วมกนั ดว้ยวธีิน้ีจะ
วเิคราะห์วา่ยีนมีการแสดงออกสัมพนัธ์กนัอยา่งไรจากระดบัของการแสดงออกของยนีจากหลาย ๆ 
เวลาท่ีสนใจ ขอ้สังเกตอยา่งหน่ึงจากขอ้มูลโพรไฟลก์ารแสดงออกของยีนมกัจะมีความหลากหลาย
จากการวดัอยูเ่สมอ การศึกษาคร้ังน้ีจะท าการหาค่าความหลากหลายของขอ้มูลนั้นแต่ละเวลา 
จากนั้นใชค้่าท่ีหาไดจ้ากขอ้มูลตน้ฉบบั น าไปสร้างขอ้มูลใหม่ซ่ึงมีคุณสมบติัเหมือนขอ้มูลตน้ฉบบั
และหาค่าความหลากหลายจากขอ้มูลท่ีสร้างข้ึนมา ขอ้มูลชุดใหม่น้ีจะถูกไบนาไรซ์เพื่อเทียบวา่มี
การเปล่ียนแปลงไปจากขอ้มูลตน้ฉบบัอยา่งไร รวมทั้งขอ้มูลท่ีสร้างมาใหม่จะถูกเพิ่มค่าความ
หลากหลายต่าง ๆ เพื่อทดสอบวา่ ขอ้มูลสามารถมีความหลากหลายไดม้ากท่ีสุดเท่าไหร่ท่ียงัจะ
สามารถน าไปสร้างเครือข่ายการควบคุมยนีท่ียงัไดผ้ลดีอยู ่ พบวา่ขอ้มูลตน้ฉบบัท่ีน ามาใชศึ้กษายงัมี
ความหลากหลายท่ีมากเกินไปถึงสองเท่าท่ีจะน ามาใชส้ร้างแบบจ าลองเครือข่ายการควบคุมยนีให้
ไดผ้ลดี มีเพียงบางยนีจากชุดขอ้มูลตน้ฉบบัท่ีสามารถเลือกน ามาสร้างแบบจ าลองท่ีไดผ้ลดี 


