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! bisogni e priorità che sono alla base del  tema trattato,

! evidenze disponibili sulla valutazione del test/tecnica, possibilmente 
distinguendo fra validità analitica o tecnologica (funziona bene?), 

CANOVACCIO

distinguendo fra validità analitica o tecnologica (funziona bene?), 
validità clinica (è associato alla condizione clinica cercata?) e utilità 
clinica (produce benefici misurabili?),

! confronto della metodica proposta con lo standard (di diagnosi o 
cura) esistente,

! aspetti relativi alla tipologia e al disegno dello studio da considerare 
per la valutazione del test/tecnica in oggetto,

! aspetti pre-analitici (o di preparazione del paziente) che possono ! aspetti pre-analitici (o di preparazione del paziente) che possono 
condizionare l’accuratezza della misura o della tecnica usata,

! aspetti post-analitici (criteri decisionali, criticità di interpretazione).
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TUMOR MICROENVIRONMENT

Valdes-Mora F et al (2018) Front. Immunol. 9:2582.



THE IMMUNE LANDSCAPE OF CANCER

.Thorsson V et al.(2018) Immunity 17;48(4):812-830
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BULK TRANSCRIPTOMICS
DATA DECONVOLUTION

BASED ON:
Bulk data

Algorithms
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WIDE VARIETY OF DECONVOLUTION METHODS…

Avila Cobos F et al (2018) Bioinformatics. 34(11):1969-1979.
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…BASED ON A VARIETY OF APPROACHES
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More robust to noise and 
multicollinearity



CIBERSORT

Newman AM et al (2015) Nat Methods. 12(5):453-457



xCell

ALTERNATIVE METHOD USING RANK BASED ENRICHMENT 
ANALYSIS: XCELL

Aran et al. (2017) Genome Biology 18:220



Aran et al. (2017) Genome Biology 18:220

ENRICHMENT OF TUMOR-SPECIFIC CELL TYPES IN TCGA

*



BULK TRANSCRIPTOMICS
DATA DECONVOLUTION

BASED ON:
Bulk data

Algorithms

Cell-Cell-
specific
gene 

matrices



IMMUNOSTATES: A GENE MATRIX LEVERAGING 
HETEROGENEITY AND DISEASE CONDITIONS

Vallania F et al (2018) Nat Commun 9:4735



THE QUALITY OF THE RESULTS DEPENDS MORE ON 
THE GENE MATRICES THAN ON THE ALGORITHMS

DECONVOLUTION DECONVOLUTION 
CONCORDANCE 
BY MATRIX AND 
METHOD:

Vallania F et al (2018) Nat Commun. 9(1):4735



CHARACTERIZATION OF 29 HUMAN IMMUNE CELL TYPES 
BY RNA-SEQ AND FLOW CYTOMETRY

Monaco et al. (2019) Cell Reports 26, 1627–1640



THE ENDLESS PROBLEM OF NORMALIZATION

Monaco et al. (2019) Cell Reports 26, 1627–1640

BEST APPROACH: scale the TPM values by a factor that minimizes the error
between flow cytometry and deconvolution proportions



SINGLE CELL SEQUENCING

Bach K et al (2017) Nat Commun. 8(1):2128



UPCOMING METHODS



Single cell

THE FUTURE

Single cell
sequencing

scSeq to
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ATRA 21 E RISPOSTA INDUZIONE INTERFERON

DEVELOPMENT OF A GENE EXPRESSION-BASED MODEL OF 
RETINOIC ACID SENSITIVITY
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ATRA-21 GENES AND 
PREDICTIONS IN TCGA 

TUMORS

Low grade glioma
Uveal melanoma
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