Laboratoria nr.3

Imie i nazwisko Punkty:

1. Woczytywanie danych mikromacierzowych
Eksperyment sktada sie z szesciu mikromacierzy tytoniowych dwukolorowych (prébka kontrolna i
traktowana chlorkiem kadmu).

SlideNumber | Name | FileName Cy3 Cy5

1 31 252111310223 _morph31.gpr Control | CdCI2
2 32 252111310223 morph32.gpr Control | CdCI2
3 33 252111310223 morph33.gpr Control | CdCI2
4 31 252111310223 morph31ds.gpr | CdCI2 Control
5 32 252111310224 _morph32ds.gpr | CdCI2 Control
6 33 252111310224 _morph33ds.gpr | CdCI2 Control

Woczytaj za pomoca funkcji readTargets powyzszg tabele, ktdra znajduje sie w pliku ‘targets_agilent_Cd.txt’ i
zapisz jg w tabeli targets. Nastepnie za pomocg funkcji read.maimages wczytaj dane zapisane w targets
podajac jako zrédto ,genepix.custom” i zapisz je w obiekcie RG.

W podreczniku uzytkownika do pakietu limma (limma userguide) mozesz zauwazyg¢, ze jesli podamy zrédto
»genepix.custom”, to jako tto wczytywana jest kolumna ‘B’. W programie GenePix przeprowadzona byta
metoda wyznaczania tta morphological opening, ktdra zapisana zostata wtasnie w kolumnie ‘B’. Tto bez
korekcji zapisane jest w kolumnach ‘B median’ i ‘B mean’ Wczytaj do obiektu RGmed dane zapisane w
kolumnach ‘F median’(foreground) i ‘B median’(background).

Uzupetnij ponizsza tabele. Do wyznaczenia maksymalnej wartosci mozna wykorzystac funkcje max()

RG RGmed
kolumna | max(Red) max(Red max(Red) max(Red
background) background)
1
2
4
5

Weczytaj plik .gal i ustaw wyglad

RGSgenes=readGAL("gal_do_anotacji2.gal")
RGSprinter <- getLayout(RGSgenes)

Wygeneruj obraz tfa kanatu zielonego za pomoca funkcji imageplot dla obiektéw RG i RGmed z kolumny nr
4. Czym sie réznig? Jak zadziatata metoda morphological opening? Whnioski i rysunki zamie$¢ w
sprawozdaniu.



Co wyswietlg ponizsze polecenia?

which(RGSR[,4]-RGSRb[,4] < 0)
which(RGmedSR[,4]-RGmedSRb[,4] < 0)

Zapisz wynik drugiego polecenia do tabeli tab.

Uzyj polecenia normalizeWithinArrays dla obiektéw RG i RGmed bez normalizacji, czyli ,,none” i zapisz
wynik do obiektéw MA oraz MAmed. Z tabeli MA oraz MAmed wyswietl wartosci M z kolumny nr 4, lecz
tylko z wierszy o numerach z tabeli tab.

Zapisz polecenie w jezyku R:

Czym réinia sie wartosci z tabeli MA oraz MAmed? W jaki sposéb domysinie korygowany jest sygnat
foreground w stosunku do background w metodzie normalizeWithinArrays?

Zapis rysunkéw do pliku
png(‘nazwa_pliku.png’)

de v.off()

Otwieranie kolejnego okna w srodowisku R

x11()

Wywotanie helpa

?normalizeWithinArrays

tab — tabulator dopowiada nazwy funkcji oraz zmiennych



Laboratoria nr 3 cd.

1. Diagnoza jakosci danych

Utwdrz wykresy do kontroli jakos$ci danych, zamiesé je w sprawozdaniu i skomentuj krétko, co
przedstawiajg i skad wynikajg rdéznice pomiedzy obiektami MA/RG i MAmed/RGmed.:

o boxplot, dla wartosci M z obiektéw MA i MAmed (ustaw kolory dla kazdego pudetka inny)

(2 wykresy)

boxplot dla zlogarytmowanych (funkcja log2()) wartosci tta R i G obiektdw RG i RGmed (4 wykresy)
plotMA, dla obiektow MA i MAmed (2 wykresy)

plotDensities, dla obiektéw MA i MAmed (2 wykresy)

lle blokéw (print tip) jest na mikromacierzy (RGSprinter)? Czym sie rézni krzywa regresji na

O O O O

wykresach plotPrintTipLoess dla obiektéw MA oraz MAmed? (2 wykresy)

2. Normalizacja

Znormalizuj dane (MA) funkcjg normalizeWithinArrays wykorzystujac metody median i loess i zapisz do
obiektu MA1 oraz MA2. Ktéra z tych metod lepiej wygtadzita dane? Utwérz wykresy z poprzedniego punktu
dla obiektéw MA1 i MA2

3.  Zapis rysunkéw do pliku
png(‘nazwa_pliku.png’)
dev.off()

Otwieranie kolejnego okna w srodowisku R

x11()

Wywotanie helpa

?normalizeWithinArrays

tab — tabulator dopowiada nazwy funkcji oraz zmiennych

Sprawozdanie dostarczy¢ mailem najpdzniej do poniedziatku 18.11. Za kazde dzien spdznienia -0.1 punkta.
Za sprawozdanie mozna otrzymac max. 3 punkty, za zadania na kartkach oddane na zajeciach max. 2 punkty.



