
GO功能注释

    Gene Ontology是一个 描述这些跨物种的同源基因及其基因产物的功

能 的数据库，每个条目包含3类term和3类关系，构成了一个有向无环图

Ø 基因执行的分子功能（Molecular Function）

Ø 基因所处的细胞组分（Cellular Component）

Ø 基因以及参与的生物学过程（Biological Process）

Ø is_a

Ø part_of

Ø regulate

下载数据库后可以通过
Scaffold软件对比完成
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GO功能注释

    在Scafflod中，参考EBI数据库中下载的GO数据库，可以

完成功能标注，输出有两个文件

ftp://ftp.ebi.ac.uk/pub/databases/GO/goa/HUMAN/goa_human.gaf.gz

Nucleus
(611)

包含802个输出蛋白的清单（P=100%的部分）

这个输出把各个层次的term混

在了一起，而且一个蛋白可能

对应多条term，因而统计蛋白

数的时候会出现重复

（即加起来总共超过了802，并

且二级term的数量也明显多于

三级term）



GO富集分析

    该分析对差异基因等按GO分类，并对分类结果进行基于离散分布的显著

性分析、错判率分析、富集度分析，得到与实验目的有显著联系的、低误判

率的、靶向性的基因功能分类，该分类即导致样本性状差异的最重要的功能

差别。

GO Enrichment Analysis 功能的显著性分析

超几何分布

再具体的计算方法还需要再看看资料
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GO富集分析

    将Scoffold中的802个蛋白的Unipot Accession Number转

换为基因的EntrezID，得到711个基因（有部分蛋白编号无法

识别，有部分蛋白来自同一个gene）

    参考org.Hs.eg.db，带入R的clusterProfile，作GOenrich 

analyse（包括BP、CC、MF）并将前30个结果绘图可视化
这里相当于是重新作了标注，直观感觉上和前面标注的有些不一样



分析结果的数据表

N个球中有M个红球，先不放回
抽取n个，有k个为红色的概率
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http://geneontology.org/docs/go-enrichment-analysis/




