BIOINFORMATYKA

Wyktad wstepny

Struktury danych w badaniach bioinformatycznych

Bazy danych: projektowanie i struktura

Bazy danych: projektowanie i struktura

Zastosowanie przyktadowych programow do analizy danych

Zastosowanie przyktadowych programéw do analizy danych

Powigzania pomiedzy genami: rown. Hardyego-Weinberga, wsp. rekombinaciji

Analiza sprzezen - teoria
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Analiza sprzezen — przyktady programow
10. Analiza asocjacyjna
11. Analiza asocjacyjna - przyktady programow

13.Monte Carlo Markov Models
14. Metody klasyfikacyjne
15. Wyktad podsumowujgcy
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WSTEP

1. Symulacje komputerowe
« Zasady wykonania analizy asocjacyjnej
« Struktura plikow wsadowych
* Interpretacja wynikow

2. Metody probkowania
« Jackknife
« Bootstrap

techniki czesto
stosowane w
bioinformatyce
— zlozonosc¢
struktury danych
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SYMULACJE MONTE
CARLO



SYMULACJE MONTE CARLO - historia

Enrico Fermi Stanistaw Ulam John vonNeumann

v v

b ﬁ
[ ! - B AT
" 1. 369

Monte Carlo

Copyright ©2009, Joanna Szyda



SYMULACJE MONTE CARLO - historia

STANISEAW M. ULAM

PRZYGODY
MATEMATYKA
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SYMULACJE MONTE CARLO - zastosowanie

ANALIZA SYSTEMOW ZLOZONYCH, WYKORZYSTUJACA:
« prawdopodobienstwo
 losowosc¢
« komputer + oprogramowanie
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SYMULACJE MONTE CARLO - zastosowanie

1.

wnioskowanie o systemach zbyt
skomplikowanych do opisu deterministycznego

modelowanie systemow ztozonych w réznych
warunkach

np.
 przewidywanie pogody
« finanse

 genetyka - modelowanie przeptywu genow,
czestosc¢ rekombinaciji, ...

« statystyka - testowanie hipotez, okreslanie
doktadnosci estymatorow, okreslanie
wielkosci btedow I-go i lI-go rodzaju
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SYMULACJE MONTE CARLO - przebieg symulacji

losowe
dane
wejsciowe




SYMULACJE MONTE CARLO - przyktad

ANALIZA STRUKTURY GENETYCZNEJ

POPULACJI
* liczby losowe

 frekwencje alleli

* przezywalnos¢

» ptodnos¢

» podatnosc¢ na choroby
* liczba pokolen

e struktura
populacji w
pokoleniu N
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SYMULACJE MONTE CARLO - przyktad

GENEROWANIE GENOTYPOW i WARTOSCI CECH
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METODY PROBKOWANIA



METODY PROBKOWANIA

* Okreslenie cech estymatora — srednia, wariancja,
obciazenie

« Alternatywa dla podejscia numerycznego —
wyprowadzenie numeryczne

« Alternatywa dla podejscia empirycznego — replikacje
prob danych

 Wykorzystuje pojedynczg, dostepng probe danych
« Jackknife

« Bootstrap
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JACKKNIFE

proba danych
Jackknife 1:
n2 n3 n4 n5

proba danych

oryginalna proba Jackknife 2:
danych: nl n3 n4 n5

nl n2 n3 n4 nb5

proba danych
Jackknife 5:
nl n2 n3 n4
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JACKKNIFE

proba danych
Jackknife 1:
x(1) =14

: , proba danych
oryginalna préba Jackknife 2:

danych: X(2) = 18

estymator sredniej
X =15

proba danych
Jackknife 5:
X(5) = 16

Liczba préb danych musi by¢ duza
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JACKKNIFE

obciazenie (X) = (5 —1)(7(J — X)
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BOOTSTRAP

proba danych
Bootstrap 2:
n2 n3 n4

proba danych
oryginalna proba Bootstrap 2:
danych: n5

Nl n2 n3 n4 n5

proba danych
Bootstrap N:
Nl n2 n3
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BOOTSTRAP

proba danych
Bootstrap 1:
x(1) =14

: , proba danych
oryginalna préba Bootstrap 2:

danych: X(2) = 18

estymator sredniej
X =15

proba danych
Bootstrap N:
X(N) = 16

Liczba préob danych (N) musi by¢ duza
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BOOTSTRAP

_ 1 & _
srednia XB:NZ :

wariancja &JZ ()_() S Z()—(J X )2

()_(B _)_()

obciazenie ()_()
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JACKKNIFE vs BOOTSTRAP

« Jackknife jest tatwiejszy w implementac;ji

« Dla matych préb danych liczba mozliwych
"pod"probek Jackknife jest zbyt niska

 Dla duzych préb danych obie metody dajg bardzo
zblizone wyniki

Przykiad R
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1. Symulacje komputerowe
« Zasady wykonania analizy asocjacyjnej
« Struktura plikow wsadowych
* Interpretacja wynikow

2. Metody probkowania
« Jackknife
« Bootstrap



