
	
  
	
  

Clinical	
  data	
  mee,ng	
  –	
  July	
  21	
  2015	
  	
  

TO	
  DO	
  
Phase	
  1.	
  Test	
  module	
  for	
  BioTab(all)	
  will	
  go	
  parallel	
  with	
  exis,ng	
  modules	
  using	
  XML	
  	
  

	
   	
  -­‐>	
  	
  will	
  compare	
  BioTab(all)	
  vs	
  XML(all)	
  in	
  the	
  merger	
  output.	
  	
  
Phase	
  2.	
  will	
  evaluate	
  if	
  remain	
  on	
  picked	
  or	
  upgrade	
  to	
  all(	
  of	
  XML/BioTab)	
  	
  	
  	
  



Unique	
  parameter	
  count	
  table	
  of	
  XML(25)	
  and	
  BIoTab(34)	
  for	
  25	
  common	
  diseases	
  

Clinical	
  

Auxiliary	
  

:	
  BioTab	
  clinical	
  format	
  has	
  two	
  headers.	
  

•  XML	
  mostly	
  has	
  more	
  parameters	
  than	
  BioTab	
  because	
  mul,ple	
  versions	
  are	
  in	
  slightly	
  different	
  
param	
  names	
  in	
  xml	
  data.	
  	
  

•  It	
  is	
  hard	
  to	
  obtain	
  exactly	
  unique	
  parameter	
  set	
  to	
  compare	
  in	
  xml	
  data	
  and	
  the	
  unique	
  sample	
  
count	
  in	
  xml	
  is	
  rough	
  number.	
  



Biospecimen	
  

:	
  biospecimen	
  parameters	
  are	
  not	
  proper	
  for	
  correla,on	
  analysis	
  and	
  will	
  be	
  excluded.	
  



BioTab	
  Param	
  groups	
  table	
  for	
  all	
  diseases	
  	
  

•  BioTab	
  data	
  files	
  saved	
  in	
  .txt	
  by	
  different	
  parameter	
  groups.	
  	
  
•  Param	
  groups	
  in	
  yellow	
  color	
  are	
  mostly	
  useful	
  for	
  correla,on	
  analysis.	
  
•  XML	
  data	
  parameters	
  are	
  not	
  grouped	
  and	
  mixed	
  up	
  so	
  providing	
  all	
  CDEs	
  leads	
  

meaningless	
  parameters	
  to	
  be	
  used	
  in	
  correla,on	
  analysis.	
  

Param	
  group	
  



Biotab	
  data	
  usage	
  in	
  CHOL	
  AWG	
  

Not	
  used?	
  

:	
  For	
  the	
  picker	
  pipeline,	
  	
  
•  only	
  parameters	
  in	
  param	
  groups	
  of	
  drug,	
  follow_up,	
  pa,ent,	
  radia,on	
  are	
  proper	
  for	
  correla,on	
  

analysis.	
  
•  Compared	
  to	
  BioTab	
  data,	
  xml	
  data	
  doesn’t	
  categorize	
  the	
  parameters	
  by	
  the	
  groups	
  and	
  are	
  mixed	
  up.	
  

Param	
  group	
  

:	
  They	
  use	
  several	
  param	
  groups	
  only	
  for	
  analysis.	
  



Params	
  in	
  param	
  groups	
  of	
  sample,	
  por,on,	
  aliquot,	
  analyte:	
  not	
  proper	
  for	
  correla,on	
  analysis	
  

Sample	
  

por,on	
  

aliquot	
  

analyte	
  



	
  
	
  

OPS	
  mee,ng	
  agenda	
  for	
  clinical	
  update	
  -­‐	
  2015	
  



Clinical	
  data	
  update	
  agenda	
  -­‐	
  2015	
  
•  All	
  clinical	
  features	
  

–  current	
  xml	
  data	
  
–  BioTab	
  data	
  
⇒ Will	
  try	
  BioTab	
  first	
  and	
  then	
  will	
  compare	
  with	
  xml.	
  

•  Up-­‐to-­‐date	
  data	
  
–  There	
  are	
  more	
  parameters	
  in	
  followup	
  data	
  versioned	
  (see	
  slide	
  7)	
  
⇒ Will	
  update	
  pipeline,	
  Selec,onFileGenerator	
  for	
  all	
  followup	
  parameters	
  

such	
  as	
  radia,on_therapy.	
  
•  BioTab	
  data	
  	
  

–  XML:	
  3	
  txt	
  files	
  generated	
  from	
  the	
  dicer	
  running	
  XML	
  parser	
  	
  
–  BioTab:	
  Can	
  BioTab	
  also	
  be	
  generated	
  from	
  the	
  dicer?	
  (Not	
  yet)	
  
=>	
  Will	
  check	
  if	
  BioTab	
  can	
  be	
  added	
  in	
  a	
  parameter	
  in	
  Clinical_Merger.	
  

•  MSI	
  data	
  
–  According	
  to	
  Gordon’s	
  email	
  (see	
  next	
  slide	
  4),	
  there	
  are	
  formats	
  

unprocessed	
  having	
  MSI	
  data.	
  
=>	
  Will	
  skipped	
  them	
  as	
  our	
  dicer	
  doesn’t	
  work	
  for	
  them.	
  	
  



MSI	
  

	
  
	
  



(Current)	
  MSI	
  data	
  obtained	
  from	
  the	
  Merge_Clinical	
  in	
  stddata	
  run	
  

.merged_only_clinical_clin_format.txt	
  

.merged_only_auxiliary_clin_format.txt	
  

.clin.merged.txt	
  



Addi,onal	
  parameters?	
  



Vital_status	
  parameters	
  in	
  the	
  PAAD-­‐TP.clin.merged.txt	
  

•  As	
  seen	
  in	
  the	
  table	
  above,	
  
1.  Using	
  the	
  latest	
  followup	
  version	
  3	
  is	
  not	
  correct	
  
2.  Using	
  only	
  one	
  of	
  versions	
  is	
  not	
  correct	
  
3.  NA	
  in	
  the	
  latest	
  version	
  followup	
  data	
  means	
  there	
  is	
  no	
  update	
  from	
  the	
  previous	
  version.	
  	
  
4.  Thus,	
  data	
  values	
  should	
  be	
  the	
  combina,on	
  of	
  all	
  versions.	
  
5.  Also,	
  It	
  is	
  not	
  helpful	
  to	
  use	
  the	
  DCC	
  upload	
  date	
  parameter	
  to	
  pick	
  up	
  the	
  latest	
  followup	
  

because	
  the	
  values	
  are	
  NA	
  if	
  there	
  is	
  no	
  change	
  from	
  the	
  previous	
  version.	
  	
  
	
  
=>	
  For	
  the	
  AWG	
  run	
  generator,	
  recommend	
  to	
  check	
  if	
  there	
  are	
  new	
  version	
  of	
  followup	
  data	
  
ingested	
  in	
  the	
  .clin.merged.txt	
  

Final	
  values	
  for	
  vital_status	
   Dead	
   Alive	
   Dead	
   Alive	
   Dead	
   dead	
  
Where	
  the	
  value	
  comes	
  from	
   Primary	
  

param	
  
Followup	
  
version1	
  

Primary	
  
param	
  

Followup	
  
version1	
  

Primary	
  
param	
  
	
  

Followup	
  
version1	
  
	
  



Radiaton_therapy	
  parameters	
  in	
  the	
  COADREAD-­‐TP.clin.merged.txt	
  

-­‐  Here,	
  followup	
  version	
  4	
  is	
  the	
  latest	
  version	
  but	
  the	
  version	
  number	
  is	
  not	
  chronological	
  
order.	
  Our	
  Selec,onFileGenerator	
  will	
  check	
  all	
  values	
  of	
  each	
  parameter	
  and	
  assign	
  the	
  
latest	
  value.	
  	
  



For	
  the	
  variable,	
  “addi,onal_phamaceu,cal_therapy”	
  

For	
  the	
  variable,	
  “days_to_radia,on_therapy_start”	
  

Ajer	
  sekng	
  order,	
  do	
  upda,ng	
  across	
  all	
  cases	
  	
  	
  

NA	
  	
  	
  NA	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  T	
  	
  	
  	
  	
  NA	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  T	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  F	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  NA	
  

updated	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  1	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  2	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  3	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  2	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  5	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  4	
  	
  	
  	
  	
  	
  NA	
  

If	
  F:	
  override	
  
If(earlier	
  is	
  NA)	
  :	
  override	
  
else	
  remain	
  

Earlier	
  	
  
version	
  

later	
  	
  
version	
  

Comparison	
  


