
マイクロアレイデータの2群間比較 

発現量による補正法 



 バイオインフォマティクス 

 

 二群間比較 

 

 ROC曲線 （識別力の判定） 

 

 マイクロアレイデータの二群間比較 （WAD法） 

 

 具体例 （HOXA9 shRNA vs control） 



生物学＋情報科学 
生命の持つ情報を情報科学の方法論で解析する学問分野 

塩基配列 

頻度の偏りを手掛かりに生物学的な意義や機能を探る 

ATGTCGCAT… 

出現頻度 
A→0.25 
T→0.25 
G→0.25 
C→0.25 

情報としての価値が低い 



より高度な情報処理が必要 





観測された信号からあるものの存在を判定する際の基準となる特性 



Threshold 

True 
Positive 

False 
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False 
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True 
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TP = 0 

FP = 0 



FP = 0 

TP > 0 



FP = 0 

TP > 0 





FP > 0 

TP > 0 



FP > 0 

TP > 0 





FP > 0 

TP > 0 



識別力高い 

低い 

0.5 < AUC < 1.0 



 発現比によるランク付けを発現量で補正する方法 
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assumption : “Strong signals are better signals” 



min : 0.1 
max : 1000 

0.2   →      2 
 
20    →  200 

(2/0.2)×{(2+0.2)/2-0.1}/(1000-0.1)≒0.01 
 

(200/20)×{(200+2)/2-0.1}/(1000-0.1)≒1.0 

condition A B 



http://ncbi.nlm.nih.gov 
GEO Datasets 



Affymetrix CEL file 



CEL file 





 MOLM-14 MLL cell 

 HOXA9 shRNA or control shRNA 

GEO accession number GSE13714 

Gene GSM344801.CEL GSM344802.CEL GSM344806.CEL GSM344807.CEL GSM344808.CEL GSM344809.CEL 

DDR1 5.224917553 4.98522 5.186036 4.652569 4.90695 4.665124 

RFC2 4.743742853 4.745553 4.701053 5.375102 5.223988 5.457174 

HSPA6 6.020715827 6.285368 6.096924 7.168145 7.046261 7.125773 

PAX8 7.375744313 7.265474 7.501778 6.564478 6.751406 6.600312 

GUCA1A 3.054374801 3.070379 2.882453 2.62843 2.69892 2.505949 

… … … … … … … 

HOXA9 shRNA control 



gene KD cont 

ARL17A  1.999793 1.476522 

TOM1L1 1.58211 1.05741 

SLC30A4 1.957213 1.432438 

UGT8 2.391064 1.866087 

LHCGR 1.687855 1.162073 

PTPRK 2.147615 1.62019 

CYLC2 1.889134 1.358931 

SHANK2 1.857913 1.319694 

OASL 2.511979 1.966135 

HTN3 1.708472 1.159469 

PRRX1 2.080513 1.523294 

CYP4A11 2.019291 1.461205 

TIGD1L 1.752859 1.156133 

SCD5 3.114234 2.51651 

LOC100128640 2.230409 1.617674 

NMBR 2.049015 1.433451 

BAGE 1.73548 1.11801 

CYP4A22 1.890733 1.271096 

TTPA 2.025562 1.401402 

SPINLW1 1.947012 1.254959 

LOC100286895 2.752968 2.033344 

gene KD cont 

KLRK1 2.495853 2.05735 

APLNR 2.406628 1.932852 

ATP8B1 2.795895 2.438949 

SLC35E1 3.127605 2.828033 

NFAT5 2.55761 2.131336 

TTC18 2.600246 2.185885 

LOC100128640 2.230409 1.617674 

ZNF528 2.38649 1.867257 

UGT8 2.391064 1.866087 

IFIT3 2.721085 2.298406 

FBXW12 3.015392 2.659894 

ZNF721 3.152595 2.803151 

OASL 2.511979 1.966135 

ZNF835 2.589609 2.072417 

OPHN1 3.543285 3.236864 

TCTN2 3.174498 2.811978 

ZNF816 2.906966 2.47826 

CYP1A2 2.734135 2.226856 

MEFV 3.13325 2.699734 

LOC100286895 2.752968 2.033344 

SCD5 3.114234 2.51651 

HOXA9 KD/cont WAD法 

KD > Cont 



Method average AUC 

WAD 96.737 % 

Expression Ratio 94.659 % 

Kadota K et al. Algorithms Mol Biol. 2008  

36 microarray data sets 
 

遺伝子を二群に分類 
1. マイクロアレイ以外の実験で発現増加が確認されている遺伝子 
2. それ以外 
 

WAD値と発現比についてAUCを求める 



 遺伝子発現の二群間比較 

 発現比によるランク付け、 

 発現量による補正 WAD法 

 

 識別力の判定（AUCによる判定） 

 

 WAD法は発現比のみより識別力が高い 


