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Tutorials:	
  
Workflow	
  1)	
  hRp://baderlab.org/SoTware/EnrichmentMap/Tutorial	
  
Workflow	
  2)	
  See	
  next	
  slides	
  
Workflow	
  3)	
  hRp://baderlab.org/SoTware/EnrichmentMap/GProfilerTutorial	
  
	
  
Alterna9ve	
  workflows:	
  DAVID,	
  BiNGO,	
  generic	
  format:	
  go	
  to	
  hRp://baderlab.org/SoTware/EnrichmentMap	
  
	
  

gene-­‐set	
  enrichment	
  method:	
  



Links	
  

GSEA	
  download:	
  hRp://www.broadins9tute.org/gsea/downloads.jsp	
  
à  try	
  1Gb	
  first	
  then	
  2Gb	
  if	
  out	
  of	
  memory	
  problem	
  
	
  
GSEA	
  format:	
  hRp://www.broadins9tute.org/cancer/soTware/gsea/wiki/index.php/Data_formats	
  
	
  
Bader	
  lab	
  gene-­‐set	
  file:	
  hRp://download.baderlab.org/EM_Genesets/	
  
à Use	
  current	
  release:	
  choose	
  Human	
  or	
  Mouse,	
  choose	
  Gene	
  Symbol	
  or	
  EntrezGene	
  and	
  	
  

GO_AllPathways_no_GO_iea	
  	
  
	
  
Cytoscape	
  download:	
  hRp://www.cytoscape.org/download.php	
  
à Use	
  Cytoscpae	
  2.8.3	
  

Enrichment	
  map	
  plugin	
  download:	
  hRp://baderlab.org/SoTware/EnrichmentMap	
  
à	
  Use	
  EM	
  1.3DEV	
  most	
  recent	
  release	
  (today:	
  07/02/2013)	
  	
  
	
  
Wordcloud	
  download:	
  hRp://baderlab.org/WordCloud	
  
	
  
EnrichmentMap	
  tutorials:	
  hRp://baderlab.org/SoTware/EnrichmentMap	
  
	
  
	
  



Plugin	
  installa9on	
  

1)  Copy	
  the	
  enrichmentmap.jar	
  and	
  the	
  wordcloud.jar	
  into	
  your	
  
Cytoscape	
  plugins	
  folder.	
  

2)  Open	
  Cytoscape	
  
	
  

SoTware	
  installa9on	
  

1)  Download	
  GSEA	
  
2)  Download	
  Cytoscape	
  
3)  Download	
  the	
  EnrichmentMap	
  and	
  Wordcloud	
  jar	
  

files	
  



Workflow	
  2:	
  GSEA	
  pre-­‐ranked	
  



Typical	
  workflow	
  for	
  gene	
  expression	
  data	
  from	
  
Illumina	
  beadchips	
  or	
  Affymetrix	
  arrays	
  

The	
  typical	
  output	
  from	
  a	
  
differen9al	
  expression	
  
analysis	
  of	
  microarray	
  is	
  a	
  
spreadsheet	
  containing	
  all	
  
the	
  probes	
  on	
  the	
  array	
  as	
  
rows.	
  It	
  will	
  include	
  as	
  
columns	
  values	
  to	
  es9mate	
  
differen9al	
  expression	
  (	
  p-­‐
value,	
  FDR,	
  logFC),	
  and	
  also	
  
raw	
  normalized	
  data,	
  and	
  
gene	
  iden9fiers.	
  
	
  
From	
  this	
  spreadsheet,	
  we	
  
need	
  to	
  create	
  2	
  files:	
  the	
  
rank	
  file	
  (.rnk)	
  and	
  the	
  
expression	
  file	
  (.GCT)	
  



Ranked	
  
list	
  

Rank	
  the	
  genes	
  using	
  a	
  differen0al	
  expression	
  value	
  

UP	
  

DOWN	
  

Up-­‐regulated	
  
in	
  treated	
  

Down-­‐
regulated	
  in	
  
treated	
  

>	
  40	
  000	
  
probes	
  



Rank	
  file	
   Expression	
  file	
  

No	
  column	
  header!	
  
	
  

Column	
  Header	
  

Files	
  you	
  need	
  to	
  prepare	
  to	
  run	
  GSEA	
  pre-­‐ranked	
  

tab	
  delimited	
  file	
  (.txt)	
  
with	
  column	
  names	
  
First	
  column:	
  entrez	
  gene	
  ID	
  or	
  official	
  gene	
  symbol	
  (need	
  to	
  match	
  with	
  
the	
  rank	
  file	
  
Second	
  column:	
  gene	
  name	
  /descrip9on	
  
Addi9onal	
  columns:	
  log2	
  normalized	
  data	
  of	
  each	
  replicate	
  

tab	
  delimited	
  file	
  (.txt)	
  
No	
  column	
  names	
  
First	
  column:	
  entrez	
  gene	
  ID	
  or	
  official	
  gene	
  symbol	
  
Second	
  column:	
  differen9al	
  expression	
  value	
  used	
  to	
  rank	
  the	
  
gene	
  list	
  



GSEA	
  format:	
  
hRp://www.broadins9tute.org/cancer/soTware/gsea/wiki/index.php/
Data_formats	
  

Spreadsheet:	
  
Remove	
  the	
  duplicates=	
  choose	
  the	
  best	
  probe	
  for	
  each	
  gene:	
  
1)  Rank	
  the	
  values	
  using	
  the	
  absolute	
  value	
  of	
  the	
  expression	
  value	
  (t	
  

value,	
  logFC,	
  or	
  –log10(pvalue))	
  in	
  a	
  decreasing	
  order	
  (largest	
  to	
  
smallest)	
  

2)  Remove	
  gene	
  iden9fiers	
  duplicates	
  (official	
  gene	
  symbol	
  or	
  Entrez	
  gene	
  
IDs)	
  

3)  Rank	
  the	
  list	
  using	
  the	
  expression	
  value	
  in	
  a	
  decreasing	
  order	
  (largest	
  to	
  
smallest)	
  

Rank	
  file:	
  	
  
Select	
  the	
  gene	
  iden9fier	
  and	
  expression	
  value	
  and	
  save	
  it	
  as	
  tab	
  delimited	
  
text	
  file	
  (.rnk)	
  
	
  
Expression	
  file:	
  
Select	
  the	
  gene	
  iden9fier,	
  the	
  gene	
  full	
  name,	
  the	
  raw	
  normalized	
  data	
  for	
  
each	
  sample	
  and	
  save	
  it	
  as	
  a	
  tab	
  delimited	
  file	
  (.txt)	
  





You	
  can	
  drag	
  
and	
  drop	
  your	
  
files	
  here	
  

It	
  can	
  take	
  a	
  
few	
  seconds;	
  



1)	
  Load	
  Data	
  -­‐>	
  Browse	
  for	
  files	
  
2)	
  Tools	
  (menu	
  bar)	
  -­‐>	
  GSEAPreRanked	
  

Use	
  the	
  GSEA	
  pre-­‐ranked	
  op9on	
  to	
  use	
  GSEA	
  with	
  your	
  ranked	
  gene	
  list	
  (recommended)	
  

Bader	
  lab	
  gene-­‐set	
  file	
  
2000	
  

your	
  rank	
  file	
  
false	
  

can	
  go	
  down	
  to	
  8	
  
specify	
  a	
  folder	
  

can	
  go	
  down	
  to	
  100	
  



Ranked	
  
list	
  

Rank	
  the	
  genes	
  using	
  a	
  differen0al	
  expression	
  value	
  

UP	
  

DOWN	
  

Up-­‐regulated	
  
in	
  treated	
  

Down-­‐
regulated	
  in	
  
treated	
  

>	
  40	
  000	
  
probes	
  



Cytoscape	
  
	
  -­‐>	
  Plugins	
  (menu	
  bar)	
  
	
  -­‐>	
  Enrichment	
  Map	
  	
  
-­‐>	
  Control	
  Panel	
  
-­‐>	
  Load	
  Enrichment	
  Results	
  

To	
  run	
  enrichment	
  map	
  ,	
  you	
  need:	
  

1)  GMT	
  file	
  .GMT	
  	
  	
  :	
  provided	
  (Baderlab	
  
gene-­‐set	
  file)	
  

2)  Expression	
  file	
  .TXT	
  
3)  GSEA	
  reports	
  (use	
  the	
  .rpt	
  file	
  in	
  the	
  

GSEA	
  folder	
  to	
  upload	
  the	
  rank	
  file	
  
and	
  the	
  enrichment	
  files)	
  

4)  rank	
  file	
  (from	
  GSEA	
  folder)	
  or	
  
ulpoaded	
  automa9cally	
  if	
  .rpt	
  file	
  has	
  
been	
  used	
  



Once	
  the	
  map	
  is	
  created:	
  	
  
Go	
  to	
  menu	
  à	
  view	
  show	
  
graphics	
  details	
  
Go	
  to	
  Control	
  panel	
  à	
  
Vizmapper	
  à	
  Node	
  label	
  à	
  
EM1_GS_DESCR	
  
	
  


