Kapitola VIII

Meta-analyza
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Vychodiska

Povinnost publikovat noveé data a z toho vyplyvajuca dostupnost dat
= Databazy:
= Gene Expression Omnibus
1 638 047 vzoriek Homo Sapiens z 5 454 platforiem v 47 780 suboroch

= ArrayExpress
72 068 suborov (27 043 Homo Sapiens), 2 368 358 vzoriek

= QOstatné zdroje:
= Prilohy publikacii
= Webove stranky
= Publikacie



Supertabulka suborov

DNA RNA Protein Phenotype Environment
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= Moznosti integracie:
= Horizontalne — rovnaké vzorky z rozdielnych technologii
= Vertikalne — rovnaka technoldgia rozdielne vzorky
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Vychodiska Il.

Povinnost publikovat noveé data a z toho vyplyvajuca dostupnost dat
Typicky experiment:

= Hypotézy limitované pocCtom vzoriek

= Rozdielne vysledky jednotlivych experimentov

= Variabilita dat (medzi experimentami)
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META-ANALYZA

DEFINICIA



Priprava dat

a x> o =

Vyhladanie dostupnych suborov

Kontrola duplicitnych vzoriek

Zjednotenie klinickych premennych
Konverzia identifikatorov sond

Kontrola expresnych dat (Skala, normalizacia)



Problémy

Spdsob zluCovania expresnych dat
= ROzne populacie, vyber vzoriek, experimentalny design
Heterogenita medzi subormi
Sposob zluCovania vysledkov
Prezentacia a vizualizacia vysledkov

Komplexné analyzy (predpovedanie skupin, objavovanie
skupin)



Priklad — prijimacie konanie

Pomer Sanci:
Prijati 1198 557 (1278/557)/(1493/1198) = 1,84

-16
Neprijati 1493 1278 p<2,2*10

A 0,35 10
B 0,80 0,68
C 1,13 0,39
D 0,92 0,60
E 1,22 0,36
F 0,83 0,95




Meta-analyza

= Vyhodnotit kazdu fakultu (experiment) samostatne

= Agregovat vysledky
= T-statistika, pomer $ancli, korelaCny koeficient
B; velkost efektu

T

k - A A
s D=1 Bi/ (67 +77) . .
Bo = - ‘ g? variabilita v experimente
DR VG ) B S .
- ' 2 variabilita medzi experimentami

= Model s pevnym efekfom (fixed effects meta analysis) — variabllita medz|
experimentami 0

» Model s ndhodnym efektom (random effects meta analysis) - variabilita medzi
experimentami odhadnuta z dat

= p-hodnota
= Fisherova metéda —23 logp

= Zamietnutie hypotéz
= Poditanie hlasov
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odds ratio (favor male vs female)



Urovne kombinacie vysledkov

U e

Expresnée profily

Efekty (nasobnost zmeny, pomer $anci)
Korelacie (R?)

Vysledky testovania hypotéz

Zavery



DalSie zdroje

= https://methods.cochrane.org/pma/welcome

= |vana lhnatova: Metody meta-analyzy vysledku CGH,

expresnich a microRNA array studii.
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