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Data analysis of quantitative differential proteomics 



• 蛋白质组学简介 

• 定量差异蛋白质组学工作流程 

• 定量差异蛋白质组学数据分析 

主要内容 



组学（Omics） 

组学指的是一类个体的集合。�

包括：基因组学（Genomics），转录组学(transcriptomics） 

蛋白组学（Proteomics），代谢组学（Metabolomics），转

录组学脂类组学（lipidomics）， 免疫组学（Immunomics），

糖组学（glycomics ）和 RNA组学(RNomics)等。 �

蛋白质组学简介 



蛋白质组与蛋白质组学 
•  蛋白质组指的是一个细胞，一个组织或一种生物的基因组所表达

的全部蛋白质总和。�

•  蛋白质组的研究特点：�

�

�

•  蛋白质组学的研究领域：�

�

 
表达蛋白质组学�

定量蛋白质组学�

蛋白质翻译后修饰�

功能蛋白质组学�

表达蛋白质组学�

。。。。。。�

全面性� 动态性� 整体性�+ + 

蛋白质组学简介 



常用的定量蛋白组学技术 

SILAC技术�

iTRAQ标记技术�

荧光差异电泳技术�

SRM技术�

Label-free 技术�

蛋白质组学简介 



SILAC定量蛋白质组学工作流程 

工作流程 

www.thermo.com/pierce 

定量精确� 高效性�

高灵敏度� 高通量�

“Light” �

“Heavy”�



数据分析 

Ø 原始数据初筛 

u 筛选出关键数据，清除Contaminant等分析障碍 



数据分析 

Ø 原始数据初筛 

u 保留关键条目，如Uniprot AC 等 

u 找出两次重复都出现的蛋白（利用Exel VLOOKUP & IF函数） 

u 根据两次重复的平均Ratio值排序删去(0.5,2) OR (0.67,1.5) 对应结果 

 



数据分析 
Ø 散点图重复性分析 



数据分析 

1.�

2.�

Ø 散点图重复性分析 

u 取Ratio值的对数进行相关性分析 



数据分析 

Ø 散点图重复性分析 

90% Prediction band�

95% Confidence band�Delete!�

u 重复组相关性分析后得到最终“可信”的数据 



数据分析 

Ø 高通量组学数据库分析——KOBAS 2.0 

http://david.abcc.ncifcrf.gov/home.jsp �

http://kobas.cbi.pku.edu.cn/home.do �

http://genecodis2.dacya.ucm.es/analysis/�



数据分析 
Ø 高通量组学数据库分析——KOBAS 2.0 



Ø 高通量组学数据库分析——KOBAS 2.0 

File type �

Species �

Databases�

Save Results�

Function�



Ø 高通量组学数据库分析——KOBAS 2.0 

u 通过“Annotate”链接到KO获取条目注释信息，并将结果保存到“User space” 

KEGG database �

Direct “identify” sample input �



Ø 高通量组学数据库分析——KOBAS 2.0 



Pathway � Targets involved� P-value �

Ø 高通量组学数据库分析——KOBAS 2.0 

u 通过“Identify”获得处于不同通路中的Targets clusters 



Ø 高通量组学数据库分析——DAVID 



Ø 高通量组学数据库分析——DAVID 



Ø 高通量组学数据库分析——DAVID 



Ø 高通量组学数据库分析——DAVID 

Major gene functional 
groups 

Annotation &  
Reduce redundancy 



Ø 高通量组学数据库分析——DAVID 

Reduce redundancy 

More details 



Ø 高通量组学数据库分析——DAVID 



Ø 高通量组学数据库分析——DAVID 

Targets involved 



Ø 高通量组学数据库分析——DAVID 

Groups Score Related Genes 

Major gene functional groups 

u  DAVID 综合多种数据库满足我们对结果的分类和注释功能的需求 



Ø 高通量组学数据库分析——GENECODIS 

More specific 

Species 

Databases 
 
“GOSlim” 



Ø 高通量组学数据库分析——GENECODIS 

u  GENECODIS每⼀一类注释都会配有Detailed Table和Pie Chart 



Ø 蛋白相互作用分析 

数据分析 

Parkinson Disease 



Ø 蛋白相互作用分析 

数据分析 

u 手动添加⼀一些与PD密切相关的蛋白Uniprot AC 



Ø 蛋白相互作用分析 

数据分析 



Ø 蛋白相互作用分析 

数据分析 



Ø 数据分析策略与技巧 

总   结 

u 粗筛数据清除障碍 

u 综合利用不同的高通量数据库所得的注释和分类信息进行整合 

u 将上调和下调的蛋白分别进行分析 

u 添加或删去⼀一些无用条目 

u 利用近缘物种的同源蛋白进行分析 

u 以相关文献报道为参考判断数据分析的可信度 

u 结合文献积累以及直觉判断对自己研究有用的信息 




