本程式為Cluster版本(最近將改為PC版本)
· 請將GASA.zip 解壓縮

· Application 1為Simulated資料的預測. 如果需要利用真實的gene expression data預測network, 請參照Application 2的部分.

· 如要更改需使用到的cluster中的node數目, 請參照更改Number of SA nodes的說明
GASA Application 1(Simulated data)
請更改GASA\application1\New\GASA_Code\ 下的四個檔名開始為”GeneNet”的.py檔案之第848~849行成為跑GASA的cluster帳號之使用者名稱及密碼.
如無法使用, 可能需要更改這四個.py檔的自動登入程序(如第379至401行).
前往目錄GASA\application1\new
其中包含以下檔案或目錄
GASA_Code: 所有用於產生job的GASA相關source codes與executive file.

亦包含有兩個matlab codes (Generate_Simulated_Data.m與Generate_Simulated_GASA.m) 與workspace (Data_Simulated.mat)

Generate_Simulated_Data.m是用於產生simulated gene expression與進行smoothing之用，

Generate_Simulated_GASA.m則是用於自動產生GASA job的script與codes。

執行方法：

1. 首先載入Data_Simulated.mat到matlab workspace

2. 執行：
Generate_Simulated_GASA(f, g, repeats);

f與g是factor與gene的noise free expression levels.

repeats是需要自動產生幾次.
3. Example:

Generate_Simulated_GASA(f, g, 2);

SNR = 4
4. 則產生Case_01與Case_02的jobs, 可直接用SFTP upload至cluster.

5. 在cluster上更改目錄至各Case所上傳至的地方
6. sh GA.sh

7. Script將會自動陸續執行AIC, AIC_woPower, BIC, BIC_woPower版本的GASA.

8. 從GeneNet_TrueModel_xxx.py.Log (和.py有一樣的檔名但是加上.Log) 拷貝最後幾行, 然後利用Check_GASA_Results 去check結果 (需先將Check_Result.mat讀入以得到已知的答案).
注意事項：

1. Number of factor在python code中的N_FACTOR = ? 中設定.

2. Number of max incoming links在python code中的MAXLINKS = ? 中設定.

3. Number of SA nodes可在python code中的total_SA_nodes_number = ? 中設定.

4. Simulated_Data_Name.txt為gene names, 排前面的是factors, 接續的才是genes, 而factors的數量是在N_FACTOR設定.
5. Simulated_Data.txt則是根據Simulated_Data_Name.txt中的順序記錄各gene的expressions (row = gene, column = time point), Simulated_Data.txtt則是Simulated_Data.txt的transpose, 實際用於GASA輸入.

6. 偶而會有job不知原因中斷(無理由的錯誤訊息or node死亡不反應), 可刪檔後重新run.

GASA Application 2
請更改GASA\application2\GASA_Code\ 下的四個檔名開始為”GeneNet”的.py檔案之第848~849行成為跑GASA的cluster帳號之使用者名稱及密碼.
如無法使用, 可能需要更改這四個.py檔的自動登入程序(如第379至401行).
前往目錄GASA\ application2
其中包含一個子目錄GASA_Code，是產生各job時需要使用的source codes.

Generate_GASA.m是用於自動產生新job的程式.
執行方法：

1. load到matlab workspace 包含所有TF及target gene, 及gene expression(如Data_032210.mat).
· 如果不是yeast物種或想使用非內建之microarray gene expression data,需更改Data_new.mat中的Data物件.

· 如要改變所要預測network內之target gene, 請更改Target物件.
· 所有TF的list放置於All_TF物件.
2. 執行Generate_GASA(Data, Target);

Data 與Target分別為gene expression data與target與TF的資訊(Yeastract).

3. Example:

Generate_GASA(Data, Target);

[1] AIC / [2] BIC ? 1 

( 選擇AIC
[1] Power / [2] wo Power ? 2
( 選擇without power law
Max Incoming Links = 4

( 最大incoming link = 4
Max Candidate TFs = 6

( 一次配對出至多6個candidate TFs
Max True Links (fixed T/F) [0, Random] = 0
( 固定true TFs的量 (0則random產生)

Consider targets that have more then ? known TFs [0, skip]: 
( 只考慮#TFs在某範圍的Targets, 可用來濾除已知關係過多或過少的Targets.
Upper Bound: 0


( 最高
Lower Bound: 0


( 最低
4. 將所有產生的資料透過SFTP上傳到cluster

5. 在cluster上更改目錄至資料所上傳至的地方
6. qsub GA.sh

7. 對已完成的target, 首先檢查在命名原則為<Gene name>_<# true regulators>_<# false regulators>的目錄下的XXX.names.txt檔. 在XXX.names.txt 中, 先列出true regulators, 然後是false regulators, 最後一個為自身(可以忽略). 打開GeneNet_xxxx.py.Log, 至最後數行利用Wij (最後一列) 來找出預測的調控目標(忽略正負號). 對true regulator region來說, 非零值代表true positives, 而零值代表false negatives. 對false regulator region來說, 零值代表true negatives, 而非零值代表false positives.
注意事項：

1. Python code中的N_FACTOR與MAXLINKS參數設定，程式會根據上述數值輸入與實際資料的資料量自動調整。

2. 若有需要改變number of SA nodes, 則需事先到GASA_Code裡的python code中先改total_SA_nodes_number = ? 中設定.
3. 目錄中亦會產生一個script file (GA.sh) 請務必記得上傳到cluster.
