
IBI5086 – Introdução a Métos Estatísticos para a Bioinformática
Análise dos dados do projeto TCGA: Expressão Gênica (dados originais e normalizados)
Dados simulados: Réplica #1



Boxplot dos dados de Expressão para os 12.004 fragmentos A distribuição das 
expressões gênicas
entre os diferentes
fragmentos
cromossomicos é 
bastante
heterogênea.

 logo, o efeito de 
“grupo” 
(expressão
diferencial entre 
Casos e 
Controles) não
pode ser 
comparável entre 
os fragmentos
genômicos!

 Necessidade de
normalizar os
dados de
expressão!



A normalização dos dados (transformação) tornou a distribuição das expressões mais homogênea entre os fragmentos
estudados, permitindo a comparabilidade do efeito de grupo.



Boxplot dos dados para os 100 primeiros fragmentos



Boxplot dos dados normalizados para os 12004 fragmentos



Impacto da Normalização dos dados de Expressão
Gráfico MxA: Diferença entre médias dos grupos (dexpre)  vs  Média dos grupos (mmexpre)  



Dados originais

Análise exploratória: 
caracterização da média 
e desvio padrão das 
respostas de expressão 
para os 12.004 
fragmentos 
cromossômicos.

Aspecto de “funil”: não 
somente há uma 
dependência entre as 
médias e desvios padrão 
mas, conforme a média 
da resposta aumenta, a 
variabilidade entre os 
fragmentos também 
aumenta. 
(esse padrão dificulta a 
comparabilidade entre 
os fragmentos)



Dados normalizados

Análise exploratória: 
caracterização da 
média e desvio padrão 
das respostas de 
expressão 
normalizadas para os 
12.004 fragmentos 
cromossômicos.

O aspecto de “funil” 
esapareceu com a 
normalização dos 
dados (a variabilidade 
entre fragmentos com 
a mesma expressão 
média permanece 
constante)



Frag   Dif          t          p.t

1 -361.792 -10.270749 1.393699e-23

2  649.738   7.531499 1.124153e-13

3 5007.472   7.712420 2.983240e-14

4 1026.360   7.068141 2.946769e-12

-log10(0.05/12004)

Mapeamento dos fragmentos significantes: expressão diferencial entre os grupos
(correção para múltiplos testes)  



Não significante

Significante

Frag    Dif      t          p.t

1   -361.79 -10.27 1.393699e-23

2    649.73   7.53 1.124153e-13

3   5007.47   7.71 2.983240e-14

4   1026.36   7.06 2.946769e-12

893  175.01   4.40 1.182352e-05

Frag    Dif      t          p.t     adjustbf    adjustfdr

1   -361.79 -10.27 1.393699e-23 1.672996e-19 1.672996e-19

3   5007.47   7.71 2.983240e-14 3.581082e-10 1.790541e-10

2    649.73   7.53 1.124153e-13 1.349434e-09 4.498113e-10

4   1026.36   7.06 2.946769e-12 3.537301e-08 8.843253e-09

893  175.01   4.40 1.182352e-05 1.419295e-01 2.838591e-02

-log10(0.05/12004)

-log10(0.05)

Mapeamento dos fragmentos significantes: expressão diferencial entre os grupos
(correção para múltiplos testes)  



-log10(0.05/12004)

Frag  Dif      t          p.t

1   -0.83 -10.36 6.008289e-24

2    0.96   7.13 1.911915e-12

3    0.97   7.30 5.523439e-13

4    0.88   6.73 2.788511e-11

893  0.26   4.12 4.022528e-05

Não significante

Mapeamento dos fragmentos significantes: expressão diferencial entre os grupos
(correção para múltiplos testes)  



Frag Dif t          p.t adjustbf    adjustfdr

1 -0.83 -10.36 6.008289e-24 7.212350e-20 7.212350e-20

3  0.97   7.30 5.523439e-13 6.630337e-09 3.315168e-09

2  0.96   7.13 1.911915e-12 2.295063e-08 7.650210e-09

4  0.88   6.73 2.788511e-11 3.347328e-07 8.368321e-08

893 0.26   4.12 4.022528e-05 4.828643e-01 9.657286e-02

Frag  Dif      t          p.t

1   -0.83 -10.36 6.008289e-24

2    0.96   7.13 1.911915e-12

3    0.97   7.30 5.523439e-13

4    0.88   6.73 2.788511e-11

893  0.26   4.12 4.022528e-05

Não significante

Não significante

-log10(0.05/12004)

-log10(0.05)

Mapeamento dos fragmentos significantes: expressão diferencial entre os grupos
(correção para múltiplos testes)  
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