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MeV DownloadMeV 프로그램 설치

JAVA 설치 https://www.oracle.com/technetwork/java/javase/downloads/jre8-downloads-2133155.html

업데이트되면 여기 있는 숫자는 변경될 수 있고 관계없음. 가입/로그인 필요.

※ 설치 후 알집 풀기



MeV input 파일 만들기
* ExDEGA에서 input파일을 불러오는 방법

Fold change(log2)값으로 자동 output 각 샘플의 발현값을 기반으로
z-score값을 계산하여 자동output

*단 샘플이 2개일 때는 z-score로 표현할 수 없음.



MeV input 파일 만들기
* ExDEGA를 이용하지 않을 때

(1) Gene symbol과 Fold change값 혹은 Normalized data(log2)을 새로운 엑셀파일에 가져온다. 
(z-score 구하기는 별도의 매뉴얼을 참고한다.)

(2) Fold change의 경우는 log2로 변환한다. (수식 “=LOG(셀영역,2)”)

복사붙여넣기

다름이름으로저장 > 텍스트(탭으로분리) 저장



MeV가 작동이 안 될 경우
아래의 TMEV를 이용한다.



File> Load Data



저장한 input파일을 가져옴.



정상적으로 가져와지면 table로 확인할 수 있음.



MeV를 처음 활용하였을 때는 “Green-Black-Red” Scheme인데
색을 변경하고자 한다면, 오른쪽 이미지와 같이 설정할 수 있음. (체크해지, 파란색선택)

기본

변경
원할
경우



* 유전자 100개 이내 일 때,
길이를 13~15로 하면 적절

* 유전자 100개 이상 일 때,
길이를 1~10로 적용
단, 오른쪽 유전자 명은 식별 어려움. 

Input한 샘플수, 유전자수에 맞게 적절한 이미지 크기를 조정할 수 있음.



* Fold change(log2), z-score의 경우,
색의 index는 음수 양수 대칭으로 적절하게 조정

-1 0 1
-2 0 2
-3 0 3

…

* Normalized data(log2)의 경우,
색의 index는 0부터 시작하여 적절하게 조정

0 7 10
0 5 10
0 6 12

…



Metric은 Euclidean Distance/  linkage method는 Average linkage clustering 선택!
* distance를 계산하는 방법이 여러 가지 있는데 그 중에 위 방법을 택한 것이다.





파일이름 기입하고 꼭! “.jpg”작성



이미지의 RawData 저장.   이미지 위에서 마우스 오른쪽 클릭



※ 결과해석

Clustering 결과에서 상단에 그려지는 tree는 발현이 유사한 샘플들을 grouping하는 것이고
좌측에 그려지는 tree는 발현이 유사한 유전자들을 grouping하는 것이다.

예를 들어, 아래와 같이 clustering 결과가 나왔다면 a, b의 발현이 가장 유사하고 d가 가장 상이한 것입니다.

Clustering 결과에서 gene tree(좌측)위, sample tree(우측)오른쪽에 있는 scale bar를
distance scale bar라고 한다. 유전자 간의 샘플 간의 tree distance가 짧을수록 발현이 유
사한 것. 길수록 발현이 상이한 것.으로 scale bar를 보고 그 길이를 가늠할 수 있다.


