
生物晶片與生物資料庫的連結  
及基因網路的圖像化



GO(1)…

http://www.geneontology.org

GO database主要是紀錄gene product annotation的功能，是把

 annotation的記錄方式統一化，方便在查詢的時候，可以簡單將

 annotation做歸類，甚至是跨物種的查詢。收集這些資訊的方式則是從各

 物種的database上作統一歸類。

主要把annotation分成三大類，biological process，cellular 
component，molecular function，現在已經分出25XXX個GOID，大部分已知的

 gene(SWISS-PROT)在GO中都被貼上許多GOID來代表他們所具有的屬性，而這些

 GOID所代表的生物意義也是容易被理解的

http://www.geneontology.org/


Gene A

GO(2)…



http://discover.nci.nih.gov/gominer/htgm.jsp

GO(3)…GOminer

http://discover.nci.nih.gov/gominer/htgm.jsp


GO(4)…使用方法

DEGs
(gene list)

DEGs的annotation在這實驗所代表的意

 義:
大多以Fisher｀s exact test去計算每

 個annotation在DEGs所出現的機率是否

 是顯著的(每個annotation會給一個

 p_value)
所以是可以呈現DEGs所代表的function

 在細胞中被明顯改變的指標…

每個gene在GO database中被賦予的

 annotation



GO(5)…GO.anno.analysis
這邊以human的gene做一個範例，要如何用R去算DEGs的annotation的

 p_value

首先需要以下檔案:

Download from database



GO(6)…GO.anno.analysis

gene2unigene_Hs <- read.csv(paste(rawdir, "GODB", "gene2unigene_Hs.txt", 
sep="\\"), header=TRUE, sep = "\t")

gene_goid_evi <- read.csv(paste(rawdir, "GODB", "gene_goid_evi.txt", 
sep="\\"), header=TRUE, sep = "\t")

DEGs <- scan(paste(rawdir, "GODB", "DEGs.txt", sep="\\"),sep = "\t",what="") 

GO.anno.analysis (DEGs, gene_goid_evi[,1:2], gene2unigene_Hs, 
"DEG_1","GODB")

輸入以下程式:

Output files:



KEGG(1)…

http://www.genome.jp/kegg/

KEGG則主要是紀錄gene product pathway，將pathways區分為許多大

 類，記錄每個pathway包含的genes，pathway figure，並給一個id，而不同的

 物種可能會有相似的pathway(有同一個pathway id)及ortholog gene。

http://www.genome.jp/kegg/


KEGG(2)…

所記錄的物種數共有872種，pathway種類則有三百多個

Pathway名稱

樣版圖

選擇物種所包含的gene



KEGG(3)…使用方法
除了找出DEGs所在的pathways外，我們也可以用Fisher｀s exact test去

 統計DEGs所具有的pathways相對於所有gene來說是不是顯著的…

首先需要以下檔案:



KEGG(4)…KEGG.anno.analysis

gene2kegg_hsa <- read.csv(paste("C:/WSSV/KEGG", "gene2kegg_hsa.txt", 
sep="\\"), header=TRUE, sep = "\t",colClasses="character")

KEGG.anno.analysis(DEGs, gene2kegg_hsa, gene2unigene_Hs, 
"DEG_1","KEGG")

輸入以下程式:

Output files:



基因網路
顧名思義，就是由生物體中的gene-gene interaction所交織而成的network，

 gene-gene interaction的確認，通常是經由單一基因的over express或repress去
 觀察其他gene的表現改變的觀察，而如果要從microarray data中，直接得到

 gene-gene interaction，通常是用一些演算法所得到

PLS Introduction

time1 time2 time3 …

gene1

gene2

gene3

…N

Latent factor transformation
(matrix)

time1 time2 time3 …

gene1

gene2

gene3

…K

A A’=A*FF

A(geneN)與A’(geneK)的correlation，還有算出他們的FDR

藉由correlation的rank跟FDR的cutline，就可以列出我們要的gene interaction list



PLS and gene-gene interaction

PLSnet <- function(data, genes, ncom=3, qvalue=.1, df.fit=5, ...)

library(locfdr) 
library(splines)



Cluster(3)



Virus_001_group_table <- read.csv(paste(rawdir, "anova", 
"Virus_001_group_table.txt", sep="\\"), header=TRUE, sep = "\t")

Norm_data_mean <- read.csv(paste(rawdir, "anova", "Norm_data_mean.txt", 
sep="\\"), header=TRUE, sep = "\t")

group2 <- Virus_001_group_table[Virus_001_group_table[,2]==2,1]

group3 <- Virus_001_group_table[Virus_001_group_table[,2]==3,1]

select_names <- c(as.character(group2),as.character(group3))

select_column <- Norm_data_mean[,1] %in% select_names

data <- Norm_data_mean[select_column,-1]

names <- Norm_data_mean[select_column,1]

net_pair <- PLSnet(data,names,qvalue=.1)

PLSnet(1)
輸入以下程式:



PLSnet(2)

net_pair



plot.network(1)
library("graph")
library("RBGL")
library("Rgraphviz")

Node_file <- cbind(unique(c(net_pair[,1],net_pair[,2])),0)

Node_file[Node_file[,1] %in% group2,2] <- 2
Node_file[Node_file[,1] %in% group3,2] <- 3

colnames(Node_file) <- c("gene_name","cluster")

plot.network(as.data.frame(Node_file),net_pair,"WSSV_2_3_PLS","network")

輸入以下程式:



plot.network(2)
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