
BIOINFORMATYKA

1. Wykład wstępny

2. Struktury danych w badaniach bioinformatycznych

3. Bazy danych: projektowanie i struktura

4. Bazy danych: projektowanie i struktura

5. Zastosowanie przykładowych programów do analizy danych - równowaga HW

6. Zastosowanie przykładowych programów do analizy danych

7. Powiązania pomiędzy genami: równ. Hardyego-Weinberga, wsp. rekombinacji

8. Analiza sprzężeń

9. Analiza sprzężeń

10.Analiza asocjacyjna

11.Analiza asocjacyjna

12.Symulacje komputerowe, jackknife, bootstrap

13.Monte Carlo Markov Models

14.Metody klasyfikacyjne

15.Wykład podsumowujący



OMÓWIENIE PROGRAMU

1. Zasady pracy z programem

2. Struktura pliku wsadowego

3. Struktura pliku wynikowego



OMÓWIENIE PROGRAMU

1. ANALIZA GENETYCZNA POPULACJI

• testowanie równowaga HW

• obliczanie współczynnika zaburzenia równowagi HW

• obliczanie dystansu genetycznego między populacjami

2. AUTORZY

• Paul O. Lewis, Dimitri Zaykin

3. PROGRAM NIEKOMERCYJNY

• http://hydrodictyon.eeb.uconn.edu/people/plewis/softw

are.php

4. POPRAWNOŚĆ

• autorzy nie gwarantują poprawności działania 

programu

• w praktyce, do tej pory nie stwierdzono błędów w 

obliczeniach



OMÓWIENIE PROGRAMU



PRACA Z PROGRAMEM



GDA - otwieranie pliku wsadowego



GDA - definiowanie pliku wynikowego



GDA - testowanie równowagi Hardyego-Weinberga



GDA - obliczanie współczynnika LD



GDA - zapisywanie wyników



PLIK WSADOWY



GDA - plik wsadowy

#NEXUS
[! Przykladowe dane do analizy ]
begin gdadata;

dimensions nloci=5 npops=2;
format labels missing=? separator=/;
locusallelelabels

1 'locus-1',
2 'locus-2',
3 'locus-3',
4 'locus-4',
5 'locus-5';

matrix
Pop_1:

_1_ 4/4 4/3 4/3 3/3 4/4
_2_ 4/4 4/4 4/3 3/3 4/4
_3_ 4/4 4/4 4/3 4/3 4/4
_4_ 4/4 4/4 ?/? 3/3 4/4
_5_ 4/4 4/4 2/4 3/4 4/4,

Pop_2:
_1_ 4/4 4/4 3/3 3/2 4/4 
_2_ 4/4 3/3 4/4 4/3 4/4 
_3_ 4/4 4/3 4/4 4/3 4/4
_4_ 4/4 4/4 3/3 3/3 4/4 ;

end;



GDA - plik wsadowy

#NEXUS język programowania

[! Przykladowe dane do analizy ] komentarz

begin gdadata;
dimensions nloci=5 npops=2;

format labels missing=? separator=/;
locusallelelabels

1 'locus-1',
2 'locus-2',
3 'locus-3',
4 'locus-4',
5 'locus-5';

matrix dane  i instrukcje
Pop_1:

_1_ 4/4 4/3 4/3 3/3 4/4
_2_ 4/4 4/4 4/3 3/3 4/4
_3_ 4/4 4/4 4/3 4/3 4/4
_4_ 4/4 4/4 ?/? 3/3 4/4
_5_ 4/4 4/4 2/4 3/4 4/4,

Pop_2:
_1_ 4/4 4/4 3/3 3/2 4/4 
_2_ 4/4 3/3 4/4 4/3 4/4 
_3_ 4/4 4/3 4/4 4/3 4/4
_4_ 4/4 4/4 3/3 3/3 4/4 ;

end;

UWAGA: każda instrukcja zakończona ;



GDA - plik wsadowy
#NEXUS
[! Przykladowe dane do analizy ]

begin gdadata; instrukcje dla programu

dimensions nloci=5 npops=2; liczba loci i populacji

format labels missing=? separator=/; format 

locusallelelabels

1 'locus-1',

2 'locus-2',

3 'locus-3', nazwy poszczególnych loci

4 'locus-4',

5 'locus-5';
matrix
Pop_1:

_1_ 4/4 4/3 4/3 3/3 4/4
_2_ 4/4 4/4 4/3 3/3 4/4
_3_ 4/4 4/4 4/3 4/3 4/4
_4_ 4/4 4/4 ?/? 3/3 4/4
_5_ 4/4 4/4 2/4 3/4 4/4,

Pop_2:
_1_ 4/4 4/4 3/3 3/2 4/4 
_2_ 4/4 3/3 4/4 4/3 4/4 
_3_ 4/4 4/3 4/4 4/3 4/4
_4_ 4/4 4/4 3/3 3/3 4/4 ;

end;



GDA - plik wsadowy
#NEXUS
[! Przykladowe dane do analizy ]
begin gdadata;

dimensions nloci=5 npops=2;

format labels missing=? separator=/;
locusallelelabels

1 'locus-1',
2 'locus-2',
3 'locus-3',
4 'locus-4',
5 'locus-5';

matrix dane

Pop_1: nazwa populacji

_1_ 4/4 4/3 4/3 3/3 4/4 genotypy
_2_ 4/4 4/4 4/3 3/3 4/4
_3_ 4/4 4/4 4/3 4/3 4/4
_4_ 4/4 4/4 ?/? 3/3 4/4 

_5_ 4/4 4/4 2/4 3/4 4/4, 

Pop_2:
_1_ 4/4 4/4 3/3 3/2 4/4 
_2_ 4/4 3/3 4/4 4/3 4/4 
_3_ 4/4 4/3 4/4 4/3 4/4
_4_ 4/4 4/4 3/3 3/3 4/4 ;

end;



PLIK WYNIKOWY



GDA - plik wynikowy

1. DANE

• charakterystyka analizowanej próby danych

• opcje dotyczące odczytu danych

2. ANALIZA

• opcje dotyczące analizy danych

3. WYNIKI

• wniosek dotyczący założonych hipotez 

statystycznych



GDA - plik wynikowy

Opening the NEXUS data file C:\Program Files\gda-
1.1.win32\diploid.nex

Plik danych

Data matrix has 6 populations, 5 loci and 44 individuals
Rozmiary zbioru danych

Missing data represented by the symbol ?
Definicja kodu brakujących danych

Different genes at one locus separated by the symbol /
Definicja separatora alleli

Multicharacter allele names.
Wieloznakowe nazwy alleli

Labels provided for individuals.
Pierwsza kolumna danych zawiera nr osobnika

Respecting case for allele names.
Rozróżnia wielkie i małe litery w nazwach alleli

Data matrix not interleaved.
All loci are diploid.

Wszystkie loci są diploidalne



GDA - plik wynikowy

Exact tests for linkage and Hardy-Weinberg 
disequilibrium

Wyniki testowania równowagi HW

Subsets of loci will be analyzed

Analiza dotyczy również kombinacji loci

Subsets will be comprised of up to 2 loci

Kombinacje składają się z maksymalnie 2 loci

Individuals with missing data will be discarded

Osobniki z brakującymi danymi są pominięte z analizy

Number of runs: 200

Liczba powtórzeń

Measure: Chi-square
Test statystyczny



GDA - plik wynikowy

Population # 1 (Pop 1) of 8 individuals
Wyniki dla próby danych nr 1 złożonej z 8 osobników

Runs        Prob Locus combination
--------------------------------------------------------

Liczba powtórzeń a(t) kombinacja loci

200    1.000000            locus 1 
200    1.000000            locus-2 
200    0.155000            locus-3 
200    0.485000            locus-4 
200    1.000000            locus-5

Pojedyncze loci

200    1.000000            locus 1/locus-2 
200    0.175000            locus 1/locus-3 
200    0.455000            locus 1/locus-4 
200    1.000000            locus 1/locus-5 
200    0.675000            locus-2/locus-3

Kombinacje loci

H0

H0

H0

H0

H0

H0

H0

H0

H0

H0



GDA - plik wynikowy

Composite disequilibrium measures:
Comparing only most common alleles at each locus
Not assuming Hardy-Weinberg equilibrium

Wartości wsp. zaburzenia równowagi HW (D)

Obliczone dla najczęstszych alleli w danym locus

Population # 1 (Pop 1) of 8 individuals
Wyniki dla próby danych nr 1 złożonej z 8 osobników

loci: locus-2/locus-4; alleles: 4/3

Kombinacja loci i nazwy najczęstszych alleli

counts:    2    5    0    1    0    0    0    0    0

Liczebności poszczególnych genotypów

coeffs:       D_a D_b D_ab
estims: -0.003906  -0.097656  -0.039062 Estymator wsp. D

stdevs:  0.007308   0.053489   0.032682 Odchylenie st. D

chisqu:  0.035556   1.652893   1.904762 Wartość testu

Locus a          Locus b          pomiędzy
loci a i b



1. Zasady pracy z programem

2. Struktura pliku wsadowego

3. Struktura pliku wynikowego


