IBI5086 — Introducao a Métos Estatisticos para a Bioinformatica
Analise dos dados do projeto TCGA: Expressao Génica (dados originais e normalizados)
Dados simulados: Réplica #1
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Boxplot dos dados de Expressao para os 12.004 fragmentos
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A normalizacao dos dados (transformacao) tornou a distribuicao das expressdes mais homogénea entre os fragmentos
estudados, permitindo a comparabilidade do efeito de grupo.
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Boxplot dos dados para os 100 primeiros fragmentos
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Grupo 1: ynor

Boxplot dos dados normalizados para os 12004 fragmentos -
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Impacto da Normalizacao dos dados de Expressao
Grafico MxA: Diferenca entre médias dos grupos (dexpre) vs Média dos grupos (mmexpre)
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Dados originais

Analise exploratoéria:
caracterizacao da média
e desvio padrao das
respostas de expressao
para os 12.004
fragmentos
cromossoémicos.

Aspecto de “funil”: nao
somente ha uma
dependéncia entre as
médias e desvios padrao
mas, conforme a média
da resposta aumenta, a
variabilidade entre os
fragmentos também
aumenta.

(esse padrao dificulta a
comparabilidade entre
os fragmentos)
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Dados normalizados

Analise exploratoria:
caracterizacao da
média e desvio padrao
das respostas de
expressao
normalizadas para os
12.004 fragmentos
cromossomicos.

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



Mapeamento dos fragmentos significantes: expressao diferencial entre os grupos
(correcao para multiplos testes)
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Mapeamento dos fragmentos significantes: expressao diferencial entre os grupos
(correcao para multiplos testes)
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Mapeamento dos fragmentos significantes: expressao diferencial entre os grupos
(correcao para multiplos testes)
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Mapeamento dos fragmentos significantes: expressao diferencial entre os grupos

(correcao para multiplos testes)
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