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qvalue

qvalue is an R package for determining the false 
discovery rate from a list of p‐values, adjusted 
for an estimate of the number of true nulls

Input:   Rin3_p.txt
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snm

snm is an R package for supervised normalization of 
microarray (or RNASeq) data, that simultaneously 
adjusts biological, technical and array effects

Input:    CAD8000.csv data file
CAD_bio.csv biological variable
CAD_adj.csv adjustment variable (to fit)
CAD_adjrm adjustment variable (to remove)
CAD_int intensity‐dependent (array) variable
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BEFORE SNM AFTER SNM1

pvca

pvca is an R package for assessing the principal 
variance components in a gene expression dataset, 
namely the proportion of the variance in the first n 

PC that is due to covariates of interest

Input:    CAD8000.csv
CAD_ExpDes



SISG Module 5, Lecture 3 7/14/2015



SISG Module 5, Lecture 3 7/14/2015

edgeR

edgeR is an R package for normalization of RNASeq
counts using the negative binomial distribution to 

adjust for high variance at low expression

Input:    EM1_week2.txt data file
EM1_week2.txt data file
EM1_week2.txt data file
targets_EM1.txt design file
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