Dados de Cancer de Ovario

Dados de cancer de ovario simulados a partir do projeto TCGA (https://www.cancer.gov/about-

nci/organization/ccg/research/structural-genomics/tcga). Para as mesmas unidades amostrais,
contém informacgdes de 4 bancos de dados: CNV (Copy Number Variation), Metilagao, Expressao
Génica e Proteica. As unidades amostrais correspondem a pacientes com tempo de
sobrevivéncia inferior a 3 anos (casos — outcome = 1) e superior a 3 anos (controle — outcome =
0). Os dados foram gerados supondo a presenca de um loco cromossémico (eQTM) com nivel
de metilacdo diferente para casos e controles, o qual influencia os genes LRIG1,TCEAL8 e
MARCH9 (Figura 4 abaixo). A simulacdo dos casos e controles foi feita condicionalmente a
expressao génica destes trés genes e do LRRN4. Foram simulados dados para 1000 pacientes,
sendo 500 casos e 500 controles. Estdo disponiveis 100 réplicas desse cenario de simulagao,

dentre as quais foi selecionada uma para cada aluno de MAE5776-2020.
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Figure 4: Hypothetical model for the survival ime (short-term and long-term) of OV. The black solid arrows represent the regulatory effects of the eQTM on gene
expression. The red dotted arrows represent the retrospective simulations of the methylation and gene expression levels conditional on the survival status.

e CNV:informagdo de CNV para 2884 regides. As varidveis estao codificadas como -2, -1,
0, 1 e 2. Os valores negativos indicam a perda de duas ou uma cépia da regido
cromossOmica, os valores positivos indicam o ganho de duas ou uma cépia e o valor nulo

indica que a regidao cromossdmica é normal.

e Exp:informacgdo daintensidade de expressdo génica dos genes LRIG1, TCEALS, MARCH9,

LRRN4 e 2000 outros.

e NorExp: dados da intensidade de expressao génica normalizados, em que foi eliminado

ruidos aleatorios.

e Methy: dados de metilagdo de 2752 locais cromossdmicos, além do eQTM. Os dados

indicam o percentual de metilagdo em cada local.

e Protein: valores da expressao proteica normalizada para os mesmos genes

apresentados na aba de expressao génica.
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Analise dos Dados de Cancer de Ovario

Avisualizacdo de dados é uma das etapas mais importantes, se ndo a mais importante, na andlise
de dados. Como é possivel representar dados de alta dimensdo em baixa dimens3do (uni ou
bidimensional)? Que propriedades 6timas das linhas bem como das colunas da matriz de dados
estdo preservadas nessas representacdes?

Considere a réplica dos dados de cancer de ovario fornecida e obtenha tais representacoes a
partir das analises de:

1. Componentes Principais (ou Coordenadas Principais)
2. Analise Discriminante

3. Analise de Agrupamento (ou HeatMap)

4. Minimos Quadrados Parciais (PLS)

5. Anélise de Correlagdo Canénica

Em cada caso, selecione (livremente) uma particdao dos dados para realizar a andlise, justifique
sua escolha e interprete os resultados. Os grupos de pacientes caso e controle foram bem
discriminados na analise? Quais varidveis mais contribuiram na analise?

Produza um Relatério Cientifico da analise realizada.

Tabela com a definicdo das Réplicas a serem analisadas por cada aluno:

No. USP* Réplica do BD de Cancer de Ovario
9756559 Réplica 1
11936752 Réplica 2
7550848 Réplica 3
11571801 Réplica 4
9812795 Réplica 5
11934872 Réplica 6
10380081 Réplica 7

*QOs demais alunos podem escolher livremente uma réplica para analisar.



