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Prevod obrazové informace na numericka data
Adresace

Segmentace

Extrakce intenzit

Priprava dat
Kontrola kvality
Normalizace
Filtry

Analyza dat

Class discovery vs. Class prediction
Supervised vs. Unsupervised
Integrace s dalSimi zdroji informaci

Meta-analyza



Zpracovani obrazu

Adresace (gridding)

Uréeni pozice jednotlivych spotu

VétSinou uprava predem danych oCekavanych pozic
Pozice spotu byvaji soucasti anotace dodané vyrobcem
Ruzné automatické a poloautomatické algoritmy
VétSinou moznost manualni upravy




Zpracovani obrazu

Segmentace

Klasifikace jednotlivych pixell

Popredi

Pozadi

Ruzné algoritmy

Fixed circle — velmi jednoduchy, neadaptivni
Adaptive circle

Histogram

Adaptive shape — napr. Watershed algoritmus

Spot default segmentation Segmentation using circles




Zpracovani obrazu

Extrakce intenzit

Spot, GenePix

Ruzné vyjadreni

Median

Prameér

Pomér (Cervena/zelena)

Pramér poméru jednotlivych pixeld

ImaGene

Vypocet parametrd kvality
Pomér signal/Sum

Rozptyl intenzit pixelt (SD)
Cirkularita

Posun od oCekavané pozice

ScanAlyze

Affymetrix

Probe sets = vice sond pro jeden gen
Specialni metody pro vypocet vysledné hodnoty



Priprava dat

Normalizace

Dovoluje porovnavat namérené hodnoty mezi sebor
V ramci jedné array
Mezi arrays

Jedna array : B s =

Mezi kanaly (Cervenal/zelena)
Mezi regiony

Mezi arrays

Dvoukanalové => pomeéry R/G
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Jednokanalové => intenzity
Transformace
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After Normalization



Priprava dat
Normalizace

Metody
Linearni vs. nelinearni

Vydéleni primérem
Scaling

Quantile
LOESS

Density Plot




Priprava dat

Kontrola kvality

Obecné
Pozadi
Distribuce intenzit
Distribuce poméru

Specifické

Negativni, pozitivni kontroly
Spike-in

3'/5' pomér

Odstranéni nekvalitnich/nepotrebnych dat



Analyza dat

Class discovery

Nalezeni vztaht v datech — skupiny vzorku, genu 7 e N
t(11923)/MLL
Metody
Shlukova analyza
Hierarchické shlukovani, k-means, self organising maps,..
Analyza hlavnich komponent (PCA)

Class prediction
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Klasifikace vzork(l na zakladé expresnich dat ||
Metody

Support vector machines |
K-nearest neighbor ) _
Neural networks & '

Decision trees . _ s 2 s
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Analyza dat

East tumor libraries
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Unsupervised

Bez informace o vzorcich (genech)
(= Class discovery) — .

Supewised West tumor libraries

Vzorky (geny) predem rozdéleny do skupin

Class prediction — algoritmy se u€i na znamych vzorcich

Statisticke testy

2 a vice skupin (vzorku) — hledani rozdilu (dif. exprimovanych genu)
t-test, ANOVA, neparametrické testy, SAM (significance analysis of
microarrays)

I korekce mnohonasobného testovani (Bonferoni,...), odhad chyby (FDR)
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Analyza dat

(1arse)

Integrace s dalsimi daty
Funkce genl g
Gene Ontology, KEGG, BioCarta 4 \ |
Genové interakce, mozné funkcCni vztahy
TranskripCni faktory, microRNA motivy, publikace - @
Metody
Testy vysSiho vyskytu termint mezi zvolenymi geny (GSEA)
Sité (Networks)

Drahy (Pathways) .

S comnia ~&




Analyza dat

Metaanalyza

Analyza vice experimentu

Ulozisté dat

GEO — gene expression omnibus (NCBI)

ArrayExpress (EBI)

Standardy

MAGE-ML — format dat (jazyk)

MIAME — Minimum Information About Microarray Experiment
Informace umoznuje zopakovani experimentu

Nedostatek informaci o vzorcich
Porovnatelnost platforem, laboratofri



17.10.2014  Resekvenacni Cipy, ,tilling arrays®, ChIP on chip,
Cipy pro stanoveni metylace, arrayCGH, SNP a
CytoCipy
(K. Plevova)



Multiple Array Viewer
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