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Genekspressionsanalyse -prøv selv databehandlingen  
Af: Kresten Cæsar Torp, Aalborghus Gymnasium 
 
Genekspression-analyse (Gene Expression Analysis) er en metode til at sammenligne hvilke gener 
der udtrykkes under forskellige forhold. Et gens ekspression vil sige, hvor meget det udtrykkes, 
dvs. hvor meget RNA der dannes fra genet ved transkription.  
Man kan fx undersøge:  
• Udtrykkes nogle gener mere eller mindre hos personer med en bestemt lidelse, sammenlignet med 

personer en rask kontrolgruppe? 
• Udtrykkes nogle gener mere eller mindre i bestemte væv i kroppen end i andre? Det kan fx være i 

forskellige dele af hjernen, eller i kræftvæv. 
• Sker der en ændring i hvilke gener der udtrykkes, hvis man indtager en bestemt medicin eller udsættes 

for bestemte giftstoffer? 

Undersøgelsen udføres ved at man sammenligner hvordan gener udtrykkes hos mennesker med 
en bestemt lidelse, sammenlignet med en kontrolgruppe uden lidelsen. Det gør man ved hjælp af 
en såkaldt microarray-analyse. Herefter undersøger man statistisk, hvilke gener der udtrykkes 
anderledes. Du kan læse om hvordan metoden og om microchips i filen: Hvordan laver man en 
genekspressionsanalyse.  
Ved at undersøge de gener nærmere, som udtrykkes anderledes, kan man fx blive klogere på 
årsagssammenhængene der er mellem bestemte gener og en lidelse eller virkningen af et 
medicinsk præparat. Den information giver et genekspressionsstudie ikke i sig selv, men de giver 
spor at arbejde videre med. 
1. Forklar, hvorfor man kan undersøge en gens ekspression ud fra at om der dannes RNA ved transkription 

fra genet. 
2. Forklar, hvordan man med en microchip kan undersøge om gener udtrykkes mere i en patientgruppe 

end end hos en kontrolgruppe. 

 
SRP-tip: Hvordan kan du anvende genekspressionsstudier? 
I SRP i naturvidenskabelige fag er det en stor fordel at der indgår både teori og empiri. Empiri vil 
sige erfaring, og er i naturvidenskab stort set identisk med eksperimentelle data. Du kan få dem 
fra egne eksperimenter og undersøgelser eller andres. I SRP lægges vægt på metoder. Kan du lave 
databehandling eller dele af databehandlingen selv viser du både at du kan anvende kompetencer 
fra dit fag og du viser en metodisk forståelse.  
Hvis du fx i SRP arbejder med en lidelse, vil du ofte kunne støde på genekspressionsstudier. Det 
kan være ved lidelser som alkoholisme, depression, diabetes eller kræft. Du vil også kunne støde 
på studier af virkningen af bestemte medicinske præparater eller behandlinger. Kan du skaffe data 
og vise dem på en relevant måde viser du dine kompetencer. Kan du ikke skaffe data fra præcist 
din problemstilling kan du evt. behandle data du kan skaffe for at demonstrere hvordan metoden 
fungerer.  
I det følgende kan du arbejde dig igennem et datasæt som handler om diabetes. 
 
Hvordan finder man data fra genekspressionsstudier? 
Mange data fra genekspressionsstudier er frit tilgængelige på offentlige databaser. En del ligger på 
Gene Expression Omnibus-databasen (GEO) på NCBI. 
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Gå ind på databasen: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/  

 
 
Vælg ”Analyze a study with GEO2R”. Her kan man søge et emne, en sygdom eller organisme (fx 
Homo sapiens), og finde studier frem. 
 

 
 
Søg fx studier som beskæftiger sig med insulin: 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/
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Du kommer nu til en side, som uddyber det studie datasættet stammer fra. 
Scroll ned, og tryk på ”Analyze with GEO2R” 
 

 
 
Du kommer nu til datasættet, hvor du skal udvælge de data, du skal anvende. 
 
Eksempel: Diabetes, nedsat mitokondriefunktion og motion 
 
Studiet undersøger, hvilken betydning motion har for nedsat mitokondriefunktion i skeletmuskler 
hos personer med diabetes 2. 
Gå ind på datasættet, hvis du ikke har browset dig frem som angivet ovenfor: 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/geo2r/?acc=GSE19420 
 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/geo2r/?acc=GSE19420
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Du kan læse mere om studiet ved at klikke på den blå titel ved siden af søgefeltet. 
I dette tilfælde er der tale om resultater fra et antal forsøgspersoner, der alle er sammenlignelige 
på parametre som alder, BMO mm., men er fordelte på fire grupper:  

• NGT: Kontrolpersoner uden Type 2 sukkersyge (Diabetes mellitus) 
• IGT: Personer med begyndende type 2 sukkersyge 
• T2DM T0: Personer med type 2 sukkersyge ved forsøgsstart 
• T2DM T52: Personer med type 2 sukkersyge efter 52 dages træningsprogram 

Først skal vi sammenligne personer med diabetes med kontrolgruppen uden. Vi skal altså have 
udvalgt data for de to grupper: NGT og T2DM T0. 
 

 
 
Vælg ”Define groups”. Skriv de to grupper du ønsker ind i rullemenuen. Afslut hver gruppe med 
”enter”. 



Genekspressionsanalyse  Side 5 af 7 

Computational Thinking på Biologiske Systemer    
 

Marker herefter for hver gruppe, de dataserier (forsøgspersoner) du vil have med. Du kan se, 
hvilken gruppe de tilhører i kolonne 5. Du kan anvende ”ctrl”-knappen til at markere flere serier, 
og du kan anvende ”shift” til at markere flere, der er listede under hinanden. Tryk på gruppen du 
vil have dem i, scroll længere ned og tilføj flere. 
 

 
 
Scroll ned og tryk på knappen ”Analyze”. Du kan vende tilbage til at definere dine grupper ved at 
scrolle lidt op og vælge ”Samples”. 
 

 
 
I tabellen får du nu en liste over gener, som er over- eller underudtrykt hos gruppen af 
diabetikere, sammenlignet med kontrolgruppen. 

• t angiver hvor meget middelværdien for de to datasæt afviger fra hinanden, set i forhold til 
spredningen for de to datasæt. 

• logFC er logaritmen til hvor mange gange (fold) genet udtrykkes hyppigere hos den ene gruppe 
sammenlignet med den anden gruppe. 

• Gene.symbol og Gene.title angiver hvilket gen der er tale om. Gene.symbol kan man benytte til at 
søge mere viden om hvilke gener der er påvirkede, og hvilke biokemiske funktioner de har. Gentitel 
kan i nogle tilfælde indeholde navne på proteiner, du kender fra undervisningen. 
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Du kan trykke på hvert gen for at se grafisk, hvor meget det er over- eller underudtrykt hos 
forsøgspersonerne: 
 

 
 
Du kan også anvende diagrammerne for oven til at anskueliggøre resultaterne. Du kender sikkert 
allerede boxplots. Har du matematik eller informatik kan fx UMAP også være en måde at vise data, 
som du kan uddybe baggrunden for. 
 

 
 
 
Prøv nu tilsvarende at sammenligne hvad der er sket med gruppen af diabetikere fra studiets dag 
0 til dag 52, hvor de havde gennemført træningsprogrammet.  
1. Hvilke gener udtrykkes anderledes efter træningsprogrammet? Fx ved at de ikke er i top 10 længere, 

eller at de er kommet i top 10. 
2. Undersøg disse nærmere. Hvad koder de for i cellen? 
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3. Du kan også for sammenligningens skyld sammenligne diabetikere der har gennemført træningen med 
kontrolgruppen.  

 
Data fra andre studier 
• Genomisk associationsstudie for alkoholisme (AUD): Multi-omics integration analysis identifies novel 

genes for alcoholism with potential overlap with neurodegenerative diseases (nih.gov) 
• Datasæt: GEO Accession viewer (nih.gov) 

 
• Ændring i genekspression hos rotter ved alkoholpåvirkning: Alcohol Dependence in Rats Is Associated 

with Global Changes in Gene Expression in the Central Amygdala (nih.gov) 
• Datasæt: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GSE159136  

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC8379159/pdf/41467_2021_Article_25392.pdf
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC8379159/pdf/41467_2021_Article_25392.pdf
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GSE189139
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC8468792/pdf/brainsci-11-01149.pdf
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC8468792/pdf/brainsci-11-01149.pdf
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GSE159136
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