
カスタムアレイ作成時の注意

カスタムアレイ用に選抜したProbeの大部分についてコピー数変化が見込まれる場合、
dye normalization用のprobe groupも別途含める必要があります。

• その数は？
Minimum: Feature Extractionの機能上、全 available feature の 1% 以上。
Recommend: もし可能であれば、244K フォーマットの場合10%以上が望ましいです。

• その内容は？
non-aberrant がmajorであることが見込まれる領域、または常染色体にランダムに設
定したプローブグループ などが望ましいです。
現在カスタムアレイ作成時、 各常染色体からランダムに選択された “Agilent 

Normalization Probe group” を選択いただけます。（もちろん、このProbe groupを
removeして、ユーザ様定義によるprobe groupをかわりに載せていただいても構
いません）



カスタムアレイ作成時 画面例（例：Human）

“Agilent Replicate Probe group” は何か？
244K, 2x105K mouse CGH catalogue microarrayのレプリケートプローブと同一。数値化後の
replicate probe %CVをwatchするなどQCの目安に用いていただけます。Agilentのrecommendです。



Human, mouse

Normalization Replicate

1M 11K 1K

2x400K 5K 1K

4x180K 3K 1K

8v60K 1K 1K

244K 3K 1K

2x105K 1K 1K

4x44K 1K 300

8x15K 1K 300

ソフトの不具合により
マウス4x180KフォーマットのみDefault表示がされな
い状況です。ご了承ください。

各デフォルトProbe Groupに含まれるプローブ数



Mouse 4x180K の場合

バイオアプリケーショングループ
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①Addをクリック

②Mouse_CGH_3k_Agilent normalization 

Probe Groupと入力して「Search」を
クリック

③検索結果に表示されたらAddをクリッ
クしてDoneをクリック

同様の方法で”Mouse_CGH_1k_Agilent Replicate Probe Group” をAddしてください。
（Replicateについてはx5推奨)
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色素補正(Dye Normalization)の影響例
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background-subtracted シグナルに
dye normalization factorをかけることにより
バイアスを補正する。

バイアス要因：
- ２つの色素のラベリング効率の相違
- スキャン時のレーザーパワーの違い

色素補正（正規化）における２つのステップ
1. 補正係数の計算に用いるフィーチャの選択

Rank Consistency Probes

(majorityがnon-aberrantという前提)

2. 補正係数の計算と各フィーチャへの適用
Linear
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特定のGENELISTを使って
DYE NORMALIZATIONする方法

バイオアプリケーショングループ
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Feature Extractionのオプション
コピー数不変の領域がmajorityでない場合（例：カスタムアレイ）

・Use List of Normalization Genes (defined in grid templates)

絶対に不変であるという領域が分かっている場合には、そのプローブで補正係数を決
定することもできます。（この場合はrank consistent listの作成は行われません）

・Use Rank Consistent List of Normalization Genes

コピー数不変領域がmajorityである領域 ”Normalization gene” * をユーザ定義により選
抜し、その部分で補正係数の計算に用いるフィーチャを選択（rank consistent listの作成）
かつ補正係数を決定する
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バイオアプリケーショングループ

* カスタムアレイ作成時、total のプローブ数の10%以上を推奨
（例 44K format の場合、4,400 probe以上)

なお、Feature Extraction機能上では1%以上が必要
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特定のGeneListを使ってDyeNormalizationする方法
① GeneListを作成

左から ProbeName、GeneName、SystematicName を表記したテキストファイル形式
で作成 (Chromosome numberとStartで昇順に並びかえる)

例

A_XXXXX1   GENE1  Chr1:8000000-8000059

A_XXXXX2   GENE2  Chr1:10000000-10000059

A_XXXXX3   GENE3  Chr2:150000000-150000059

・・
・

・・
・

・・
・

マイクロアレイのDesignFileと一致するProbeName
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特定のGeneListを使ってDyeNormalizationする方法
② FE Protocolの設定を変更
FE Protocolを選択し、
Correct Dye Biases > Dye Normalization Method 

>Use Rank Consistent List of Normalization Genes を選択

Save As…にて異なる名前で保存



バイオアプリケーショングループ
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特定のGeneListを使ってDyeNormalizationする方法
③ ②で作成したFE Protocolを選択

※数値化を行うマイクロアレイの
DesignFileを選択
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特定のGeneListを使ってDyeNormalizationする方法
④ GeneListの選択 その１

Project Properties > Other > External DyeNorm List File > 作成したGeneListをOpen

クリック



バイオアプリケーショングループ
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特定のGeneListを使ってDyeNormalizationする方法
④ GeneListの選択 その２
数値化を行うマイクロアレイのDesignFile を選択
> Default DyeNoem GeneList >Browse File…

> 作成したGeneListを選択 > リスト上にGeneList 名が表示されるので選択
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カスタムアレイ作成時のdefaultのAgilent 

Normalization Probe(p.2)情報を取得する方法

Step 1. eArrayのProbe Groupの画面を表示します

CGHを選択Probe Groupを選択
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カスタムアレイ作成時のdefaultのAgilent 

Normalization Probe(p.2)情報を取得する方法

Step 2 Probe Groupを検索します。

上記のような名前をProbe Group Nameに
入力します

例：human 1M のカスタムアレイのデフォルトのノーマライゼーションプローブグループ
の場合
Human_CGH_11k_Agilent normalization Probe Group

プローブの数を入力します。
マイクロアレイのフォーマットにより
異なります。数字につきましてはp.3を参照。

Searchをクリック
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カスタムアレイ作成時のdefaultのAgilent 

Normalization Probe(p.2)情報を取得する方法

Step 3. 情報をダウンロードします

Downloadをクリック後、
形式を選択して、ダウンロードしてください。


