
   

Meta analysis using Rank Product



   

Rank Product recap

• Makes no assumption about distribution of the 
data

• No calculation of variance across samples
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Rank Product recap

• RP (Cxcl7) = 2/n * 1/n * 1/n
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Advantages

Flexible format for each list: rank

Find consistencies between samples

Find consistencies between experiments



   

Drawbacks

• Few assumptions leads to less predictive power

• Used in meta­analysis, the number of replicates 
are normally low



   

Several independent experiments

 Need a common identifier, e.g. Gene Symbol
 Only data points from the individual lists that 

overlap can be used
 Alternatively, impute missing values in some 

lists if necessary/desired.



   

Example 1: The same experiment 
performed two independent times



   

Example 2: Comparable  samples 
from several resarch groups

• Sjøgren's Syndrome studies in Bergen and 
Boston, 

– Common design: healty ctrl vs diagnosed patients

– Different technologies/platforms not a show 
stopper

• Additional results from public sources



   

Example 3: MA and PR

Gene­protein pair measurements 
must be present in both data sets.



   

Rank of sets evaluated on several 
datasets 

 Evaluate gene sets e.g. KEGG Pathways 
individually on several data sets

 Identify PW with support from more than one 
data set. 

 Does not need to be the corresponding 
genes/proteins that support a given pathway, 
they may be complementing the picture
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