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• sistem za organizacijo podatkov iz raziskovalnih projektov

• razvili smo ga na Oddelku za biotehnologijo in sistemsko 
biologijo na NIB

• postavljen na osnovi izkušenj in potreb raziskovalne 
skupine OMIKE

(project/Investigation/Study/Assay)



• preprost

• osnovan na pravilih, vendar prilagodljiv

• sprotno beleženje metapodatkov

• bolj primeren za raziskave odprtega tipa, manj 
za diagnostiko 

• omogoča izmenjavo med projektnimi partnerji 
iz drugih organizacij

Glavne značilnosti:  Raziskovalni podatki:

• neobdelani podatki (meritve fluorescence, DNA 
zaporedja, mikroskopske fotografije, videoposnetki …)

• metapodatki (podatki o vzorcih, QC, protokoli, skripte)

• vmesni in končni rezultati obdelav podatkov in 
modeliranja

• publikacije (članki, poročila, predstavitve, plakati ...)



raziskovalec

podatkovni strokovnjak

javni repozitoriji

podatki generirani v 
okviru projekta

javni repozitorijiračunski
strežniki/gruča

podatkovni strežnik
/mrežni disk

tehnik

varnostna
kopija



Slika: https://isa-tools.org/format/specification.html

ISA model

Investigation == Raziskava

Study == Študija

Assay == Test

• gre za generičen konceptualni okvir organizacije 
podatkov in metapodatkov razvijalcev isatools
(https://isa-tools.org/)

• standardna hierarhična struktura

• vsak nivo ima svoje metapodatkovne datoteke

• implementiran v formatih ISA-Tab, ISA-JSON



ISA model

https://isa-specs.readthedocs.io/en/latest/isamodel.html

• isatools omogoča hierarhičen opis
raziskovalih projektov

o generiranje nivojev je možno šele ko 
imamo rezultate testov

https://isa-specs.readthedocs.io/en/latest/isamodel.html


• *.bat skripte (delujevo v OS Windows)

• drevesna struktura map (“directories”) po nivojih
ISA modela

• metapodatkovne *.txt datoteke v formatu
kompatibilnim z ISA-Tab

o sprotno generiranje nivojev z metapodatki
(preden imamo rezultate testov) in kasnejše
dopolnjevanje

Organizacija podatkov

project

Investigation
(raziskava)

Study
(študija)

Assay
(test)

metadata

metadata

metadata

N
IV

O
JI

Slika: https://isa-tools.org/format/specification.html

avtomatično generiramo



• standardizirane podmape
“_<nivo>_ime” (katere podmape
bodo ustvarjene, je odvisno od 
nivoja)

• standardizirane metapodatkovne
datoteke *.txt, *.MD

• najbolj (meta)podatkovno “bogat” 
nivo je nivo testov, ki so ločeni na:

• wet-lab
• dry-lab

Nivoji, ki jih generiramo s pISA-tree skriptami:

makeProject.bat



Tipične raziskave v sistemski biologiji in biotehnologiji
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Ustvarjanje nivojev – primer za nivo
testa (Assay) RNAisol



• metadatotečne predloge za laboratorijske
teste, ki jih izvajamo v naši raziskovalni
skupini, so dostopne na GitHub-u

(https://github.com/NIB-SI/pISA-tree-assay-types)

• enostavno ustvarjanje lastnih predlog

• GitHub omogoča deljenje in sledenje
sprememb predlog

https://github.com/NIB-SI/pISA-tree-assay-types


predloga za test RNAisol



• metadatotečne predloge za laboratorijske
teste, ki jih izvajamo v naši skupini so 
dostopne na GitHub-u

(https://github.com/NIB-SI/pISA-tree-assay-types)

• enostavno ustvarjanje lastnih predlog in 
deljenje z drugimi

predloga za test qPCR

https://github.com/NIB-SI/pISA-tree-assay-types


• SUSPHIRE - Sustainable Bioproduction of Pheromones for 

Insect Pest Control in Agriculture 

https://fairdomhub.org/projects/106

• INDIE - Biotechnological production of sustainable indole 

https://fairdomhub.org/projects/120

• Cultivar-specific transcriptome and pan-transcriptome 

reconstruction of tetraploid potato 

https://fairdomhub.org/projects/161

• Using RNA interference and systems biology approaches for 

validation of insecticide targets in Colorado potato beetle guts

https://fairdomhub.org/projects/252

Projekti organizirani s pISA-tree
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skripte (”dry lab”) in protokoli
(“wet lab”) zagotavljajo boljšo

reproducibilnost raziskav



Deljenje podatkov in rezultatov raziskav: 
integracija pISA-tree z javnimi podatkovnimi 
repozitoriji

pisar
paket

seekr
paket

analizni
delotoki

API

ISA-Tab 
metapodatki

zip

splošni
podatkovni
repozitoriji

lokalni podatkovni strežnik

specializirani
podatkovni
repozitoriji

neobdelani podatki

…

splošni podatkovni repozitorij
(temelji na ISA strukturi)



Integracija pISA-tree in FAIRDOMhub
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