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# “TCGA-UVM”(Nevi and Melanomas)を選びデータの種類や症例数を確認
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発現データからヒートマップを描く

library(TCGAbiolinks)
library(SummarizedExperiment)

# 全 GDCプロジェクトを確認
getGDCprojects()

# “TCGA-UVM”(Nevi and Melanomas)を選びデータの種類や症例数を確認⇒80例
getProjectSummary("TCGA-UVM")

# GDCquery関数で“Transcriptome Profiling”を指定し、該当するデータ見る
query <- GDCquery(project = "TCGA-UVM",
                  data.category = "Transcriptome Profiling")

output_query <-getResults(query)
head(output_query,20)

#最終的なクエリの作成. GDCquery関数で、 data.typeを指定しでさらに絞る.
query <- GDCquery(project = "TCGA-UVM", 

data.category = "Transcriptome Profiling", 
data.type = "Gene Expression Quantification")

output_query <-getResults(query)
head(output_query,20)

GDCデータベースを検索して対象データを絞り込む

データを検索する
⇒・getProjectSummary()
・GDCquery()
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https://www.icrweb.jp/



60

# GDCquery関数で“Transcriptome Profiling”を指定し、該当するデータ見る
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発現データからヒートマップを描く

library(TCGAbiolinks)
library(SummarizedExperiment)

# 全 GDCプロジェクトを確認
getGDCprojects()

# “TCGA-UVM”(Nevi and Melanomas)を選びデータの種類や症例数を確認⇒80例
getProjectSummary("TCGA-UVM")

# GDCquery関数で“Transcriptome Profiling”を指定し、該当するデータ見る
query <- GDCquery(project = "TCGA-UVM", 

data.category = "Transcriptome Profiling")

output_query <-getResults(query)
head(output_query,20)

#最終的なクエリの作成. GDCquery関数で、 data.typeを指定しでさらに絞る.
query <- GDCquery(project = "TCGA-UVM", 

data.category = "Transcriptome Profiling", 
data.type = "Gene Expression Quantification")

output_query <-getResults(query)
head(output_query,20)

GDCデータベースを検索して対象データを絞り込む

データを検索する
⇒・getProjectSummary()
・GDCquery()
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# GDCquery関数で“Transcriptome Profiling”を指定し、該当するデータ見る
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発現データからヒートマップを描く

library(TCGAbiolinks)
library(SummarizedExperiment)

# 全 GDCプロジェクトを確認
getGDCprojects()

# “TCGA-UVM”(Nevi and Melanomas)を選びデータの種類や症例数を確認⇒80例
getProjectSummary("TCGA-UVM")

# GDCquery関数で“Transcriptome Profiling”を指定し、該当するデータ見る
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data.category = "Transcriptome Profiling")
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# 最終的なクエリの作成. GDCquery関数で、 data.typeを指定しでさらに絞る.
query <- GDCquery(project = "TCGA-UVM",
                  data.category = "Transcriptome Profiling",
                  data.type = "Gene Expression Quantification")

output_query <-getResults(query)
head(output_query,20)

GDCデータベースを検索して対象データを絞り込む

データを検索する
⇒・getProjectSummary()
・GDCquery()
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# 最終的なクエリの作成. GDCquery関数で、 data.typeを指定しでさらに絞る.
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発現データからヒートマップを描く

library(TCGAbiolinks)
library(SummarizedExperiment)

# 全 GDCプロジェクトを確認
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getProjectSummary("TCGA-UVM")
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Gene expressionだけに絞った場合
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#データ数、症例数を確認しておく⇒ 80行、80症例
length(output_query[,1])
length(unique(output_query$cases.submitter_id)) #cases.submitter_id: 症例ID

# ダウンロード
GDCdownload(query)

# summarizedExperimentオブジェクトに変換
UVM <- GDCprepare(query)

# assay関数で数値データ(行列)を抽出
UVM_mat <- assay(UVM)

# 行列の次元⇒ 60660    80
dim(UVM_mat)

UVM_mat2 <- UVM_mat[1:100,]

heatmap(UVM_mat2, 
Colv = NA, 
scale = "row", 
main = "Gene Expression Heatmap")

対象データの確認、ダウンロード、変換、ヒートマップ描画

 
 
営利目的でのご利用はご遠慮ください
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#データ数、症例数を確認しておく⇒ 80行、80症例
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#データ数、症例数を確認しておく⇒ 80行、80症例
length(output_query[,1])
length(unique(output_query$cases.submitter_id)) #cases.submitter_id: 症例ID

# ダウンロード
GDCdownload(query)

# summarizedExperimentオブジェクトに変換
UVM <- GDCprepare(query)

# assay関数で数値データ(行列)を抽出
UVM_mat <- assay(UVM)

# 行列の次元⇒ 60660    80
dim(UVM_mat)

UVM_mat2 <- UVM_mat[1:100,]

heatmap(UVM_mat2, 
Colv = NA, 
scale = "row", 
main = "Gene Expression Heatmap")

対象データの確認、ダウンロード、変換、ヒートマップ描画
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# ダウンロード
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#データ数、症例数を確認しておく⇒ 80行、80症例
length(output_query[,1])
length(unique(output_query$cases.submitter_id)) #cases.submitter_id: 症例ID

# ダウンロード
GDCdownload(query)

# summarizedExperimentオブジェクトに変換
UVM <- GDCprepare(query)

# assay関数で数値データ(行列)を抽出
UVM_mat <- assay(UVM)

# 行列の次元⇒ 60660    80
dim(UVM_mat)

UVM_mat2 <- UVM_mat[1:100,]

heatmap(UVM_mat2, 
Colv = NA, 
scale = "row", 
main = "Gene Expression Heatmap")

対象データの確認、ダウンロード、変換、ヒートマップ描画

 
 
営利目的でのご利用はご遠慮ください
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# summarizedExperimentオブジェクトに変換

 
 
営利目的でのご利用はご遠慮ください

 
https://www.icrweb.jp/



#データ数、症例数を確認しておく⇒ 80行、80症例
length(output_query[,1])
length(unique(output_query$cases.submitter_id)) #cases.submitter_id: 症例ID

# ダウンロード
GDCdownload(query)

# summarizedExperimentオブジェクトに変換
UVM <- GDCprepare(query)

# assay関数で数値データ(行列)を抽出
UVM_mat <- assay(UVM)

# 行列の次元⇒ 60660    80
dim(UVM_mat)

UVM_mat2 <- UVM_mat[1:100,]

heatmap(UVM_mat2, 
Colv = NA, 
scale = "row", 
main = "Gene Expression Heatmap")

対象データの確認、ダウンロード、変換、ヒートマップ描画
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# assay関数で数値データ(行列)を抽出
# 行列の次元⇒ 60660    80
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#データ数、症例数を確認しておく⇒ 80行、80症例
length(output_query[,1])
length(unique(output_query$cases.submitter_id)) #cases.submitter_id: 症例ID

# ダウンロード
GDCdownload(query)

# summarizedExperimentオブジェクトに変換
UVM <- GDCprepare(query)

# assay関数で数値データ(行列)を抽出
UVM_mat <- assay(UVM)

# 行列の次元⇒ 60660    80
dim(UVM_mat)

UVM_mat2 <- UVM_mat[1:100,]

heatmap(UVM_mat2, 
Colv = NA, 
scale = "row", 
main = "Gene Expression Heatmap")

対象データの確認、ダウンロード、変換、ヒートマップ描画
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UVM_mat2 <- UVM_mat[1:100,]
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#データ数、症例数を確認しておく⇒ 80行、80症例
length(output_query[,1])
length(unique(output_query$cases.submitter_id)) #cases.submitter_id: 症例ID

# ダウンロード
GDCdownload(query)

# summarizedExperimentオブジェクトに変換
UVM <- GDCprepare(query)

# assay関数で数値データ(行列)を抽出
UVM_mat <- assay(UVM)

# 行列の次元⇒ 60660    80
dim(UVM_mat)

UVM_mat2 <- UVM_mat[1:100,]

heatmap(UVM_mat2,
        Colv = NA,
        scale = "row",
        main = "Gene Expression Heatmap")

対象データの確認、ダウンロード、変換、ヒートマップ描画
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ヒートマップ
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SNVの変異のサマリーとオンコプロット
library(TCGAbiolinks)

library(maftools)

# クエリを作成. データを検索するプロセスは省略している

query <- GDCquery( project = "TCGA-LUAD",

    data.category = "Simple Nucleotide Variation",

    access = "open",    data.type = "Masked Somatic Mutation",

    workflow.type = "Aliquot Ensemble Somatic Variant Merging and Masking")

# ダウンロード

GDCdownload(query)

# maf形式に変換. QueryがSNVのときGDCprepareの出力はmaf形式になる

LUAD <- GDCprepare(query)

LUAD1 = read.maf(maf = LUAD)

# MAFサマリ作成

plotmafSummary(maf = LUAD1,  rmOutlier = TRUE, addStat = 'median', dashboard = TRUE, titvRaw = FALSE)

oncoplot(maf = LUAD1, top = 10)
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クエリ作成とダウンロード
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SNVの変異のサマリーとオンコプロット
library(TCGAbiolinks)

library(maftools)

# クエリを作成. データを検索するプロセスは省略している

query <- GDCquery( project = "TCGA-LUAD", 

data.category = "Simple Nucleotide Variation", 

access = "open",    data.type = "Masked Somatic Mutation", 

workflow.type = "Aliquot Ensemble Somatic Variant Merging and Masking")

# ダウンロード

GDCdownload(query)

#  maf形式に変換. QueryがSNVのときGDCprepareの出力はmaf形式になる

LUAD <- GDCprepare(query)

LUAD1 = read.maf(maf = LUAD)

# MAFサマリ作成

plotmafSummary(maf = LUAD1,  rmOutlier = TRUE, addStat = 'median', dashboard = TRUE, titvRaw = FALSE)

oncoplot(maf = LUAD1, top = 10)
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臨床データのダウンロードとKaplan-Meierプロット

library("survminer")

library("TCGAbiolinks")

# TCGA-LUADの全ての臨床データをダウンロード
clin <- GDCquery_clinic("TCGA-LUAD")

head(clin) #データフレーム形式であることが分かる

# KMプロット
TCGAanalyze_survival(clin, clusterCol="gender", risk.table = FALSE, conf.int = FALSE)

#現在のディレクトリ=保存場所
getwd()
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