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Kapitola VI

Analyza array CGH

Vyuka IBA




arrayCGH

Typ cDNA microarray
Zalozeny na CGH — comparativnej genomovej hybridizacii
Porovnava DNA dvoch vzoriek

Ciel: zistit zmeny v pocCte kopii génov medzi vzorkami
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arrayCGH - princip
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Analyza arrayCGH dat I.
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Analyza arrayCGH dat I.
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Analyza arrayCGH dat I.
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Rozdelenie metéd pre analyzu arrayCGH
.

= Vacsina metodd pre analyzu arrayCGH vyuziva fakt, ze v pripade delecii
alebo amplifikacii su obvykle zasiahnuté vacsie Casti gendmu (hlavne u
nadorov) — zavislost na poradi

= SU zalozené na

= Segmentacii (detekcia zlomov)

= Vytvaraju dobre odlisitelné segmenty s odliSnymi priemernymi
log2ratio

= Klony vdanom segmente zdielaju rovnaky pocet kopii
= Zhlukovani

* Priame zhlukovanie segmentov do skupin (informacia o poradi
inkorporovana do metriky vzdialenosti)

= Skrytych Markovovych retazcoch (HMM)
= Skryté stavy: urovne zmeny
* Vyhladzovani

= Regresné metddy, snazia sa prelozit grafom Co najviac -
Optimélnu krivku IBA




Princip segmentacnych metéd
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Pristupy k analyze

Jednoprofilové

= Aberacie sa zistuju u kazdej vzorky individualne

Viacprofilové
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“Ildealna” metoda pre analyzu arrayCGH

Celkova dobra vykonnost

Dobra vykonnost' i na zasumenych datach

Schopna detekovat kratke aberacie

Vypoctovo nenaroCna

Zrozumitelny algoritmus (délezité pre nastavenie parametrov)
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Porovnanie metod |I.

W
= Laietal (2005), Willenbrock & Fridlyand (2007),...

1.  Segmentacné metody

+ Celkova dobra vykonnost
- Nie pre malé regiony a zaSumené data
- Detekované segmenty sa musia este rozdelit’ do biologicky

relevantnych regionov

2. Vyhladzovacie metody

+ Dobry vykon na zaSumenych datach a malych regionoch
- Vysledkom je len vyhladena krivka

- Nevhodné pre detekciu vacsich zmien
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Porovnanie metod ll.

Metody zalozené na skrytych Markovovych retazcoch
+ Dobra vykonnost len na nezasumenych datach

- Nie pre malé regiony a zasumene data

- Vypoctovo narocné

Zhlukovacie metody

+ Jednoduché na pochopenie
- Neefektivne
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Analyza arrayCGH v R

aCGH
(http://www.bioconductor.org/packages/devel/bioc/html/aCGH.html)

GLAD
DNAcopy
cghMCR
BioHMM

L
IBA




