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METODY STATYSTYCZNE W BIOLOGI!

Wyktad wstepny

Populacje i proby danych

Testowanie hipotez i estymacja parametrow

Planowanie eksperymentow biologicznych

Najczesciej wykorzystywane testy statystyczne

Podsumowanie materiatu, wspdlna analiza przyktadow, dyskusja
Regresja liniowa

Regresja nieliniowa

Okreslenie jakosci dopasowania rownania regresji liniowej i nieliniowe]
Korelacja

. Elementy statystycznego modelowania danych - EDA

. Analiza wariandji

Analiza kowariandji

. Podsumowanie materiatu, wspdlna analiza przyktadow, dyskusja



Wstep

1. Najlepszy model

2. Porownywanie modeli zagniezdzonych
 Likelihood Ratio Test
« Deviance

3. Porownywanie modeli niezagniezdzonych
« Akaike Information Criterion
« Bayesian Information Criterion
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najlepszy model



najlepszy model

« modele statystyczne opisujg zmiennos¢ danych
« jako$¢ modelu okresla prawdopodobienstwo jego dopasowania do danych

« zadaniem modelu jest uogodlnienie fluktuacji danych = eliminacje efektow btedu
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najlepszy model

przyktadowe modele

1. m.ciata=m + pteC + e - prawdopodobienstwo
2. m.ciata = m + pte¢ + wiek + e - prawdopodobienstwo
3. m.ciata = m + pteC + wiek + sport + e - prawdopodobienstwo

4. m.Ciata = m + pteC + wiek + sport + palenie + e = prawdopodobienstwo
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najlepszy model

najwyzsze prawdopodobienstwo

1. m.ciata=m + pteC + e - prawdopodobienstwo
2. m.ciata = m + pte¢ + wiek + e - prawdopodobienstwo

3. m.ciata = m + pteC + wiek + sport + e - prawdopodobienstwo
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najlepszy model

najlepszy model

1. m.ciata

2. m.ciata

3. m.Ciata

4. m.ciata

m + pteC + e
m + pteC + wiek + e

m + pteC + wiek + sport®+ e

- prawdopodobienstwo
- prawdopodobienstwo

- prawdopodobienstwo

m + pteC + wiek + sport + palenie + e - prawdopodobienstwo
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Modele Zagniezdzone



porownanie modeli zagniezdzonych

Likelihood Ratio Test, Test llorazu Wiarygodnosci = modele liniowe

1.

2.

Modele zagniezdzone:

« model prosty / model ztozony

« model ztozony jest rozwinieciem modelu prostego
* Np. m.Ciata = m + pteC + e

m.Ciata = m + pteC + wiek + e

Likelihood Ratio Test:
e LRT =-2[InPr(MO) - In Pr(M1) ]

2
~Xm2-m1
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Likelihood Ratio Test - modele liniowe

1. m.ciata=m + pteC + e - In Pr(MT)= -6.91
2. mciata = m + pteC + wiek + e - In Pr(M2)= -2.30

3. mdciata = m + pteC + wiek + sport + e 2> In Pr(M3)= -0.22
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Likelihood Ratio Test - modele liniowe

1. m.ciata=m + pteC + e
- In Pr(MT)= -6.91

2. M.Ciata = m + pteC + wiek + e
2> In Pr(M2)=-2.30 <> LRT=-2*(-6.91 + 2.30)=9.21 2> a,=0.0024

3. m.ciata = m + pteC + wiek + sport + e
2> In Pr(M3)=-0.22 - LRT=-2*(-2.30 + 0.22)=4.16 2> «,=0.0414

4. m.cCiata = m + preC + wiek + sport + palenie + e
> In Pr(M4)= -0.11 2> LRT=-2*(-0.22 + 0.11)=0.24 2> o,=0.6274
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Likelihood Ratio Test - modele liniowe

1. m.ciata=m + pteC + e
- In Pr(MT)= -6.91

2. M.Ciata = m + pteC + wiek + e
2> In Pr(M2)=-2.30 <> LRT=-2*(-6.91 + 2.30)=9.21 2> a,=0.0024

2> In Pr(M3)= -0.22 > LRT=-2%(-2.30 + 0.22)=4.16 2> ,=0.0414

4. m.cCiata = m + preC + wiek + sport + palenie + e
> In Pr(M4)= -0.11 2> LRT=-2*(-0.22 + 0.11)=0.24 2> o,=0.6274
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porownanie modeli zagniezdzonych — modele nieliniowe

Analysis of Deviance - modele nieliniowe

50
70

65

1. Badanie wytrzymatosci ztgcz w samolotach
2. /astosowano rozne sity nacisku
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porownanie modeli zagniezdzonych

Analysis of Deviance - modele nieliniowe

Deviance: D,, =-2[In(Pr,, )—In(dane)]
2. Modele zagniezdzone:

* Np. logit ( prawdopodobienstwo uszkodzenia ) = By + nacisk + e

p ) _
D, = _22 Vi ln[ Ayi )"'(Hf _yf)ln[ & Ayi J
i=1

Yimi R, = Vi

!

logit ( prawdopodobienstwo uszkodzenia ) = By + nacisk + maszyna + e

K _
D, =-2Y yfln(ﬁ’ ]+(nf—yi.)ln[ Linbs ]

i=1 | Vivo R, = Vi

2. Poréwnanie modeli: i [J’m ] ( ) [H — Vi ]
-2 ,V;hl ; +\n, =, In| ’ ~ X mi-
° DI\/H_DMZ: .j>.=‘M'2 n; _.:D.sz B

Copyright ©2020, Joanna Szyda



Likelihood Ratio Test - modele nieliniowe

Analysis of Deviance - modele nieliniowe

1. Modele zagniezdzone:

* np. logit(p) = By + nacisk + e

Dy1=151.02 8 st.sw.
logit(p) = By + nacisk + maszyna + e
Dy»=105.13 5 st.sw.

> Dyi-Dy,=45.84 > 0,<0.0000000001

logit(p) = By + nacisk + maszyna + pracownik + e

Dy3=53.44 2 st.sw.
- Dyp-Dy3=97.58 = a,<0.0000000001
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Likelihood Ratio Test - modele nieliniowe

Analysis of Deviance - modele nieliniowe

1. Modele zagniezdzone:

* np. logit(p) = By + nacisk + e

Dy1=151.02 8 st.sw.
logit(p) = By + nacisk + maszyna + e
Dy»=105.13 5 st.sw.

> Dyi-Dy,=45.84 > 0,<0.0000000001

Dy3=53.44 2 st.sw.
- Dyp-Dy3=97.58 = a,<0.0000000001
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modele niezagniezdzone



porownanie modeli niezagniezdzonych

1. Modele niezagniezdzone:
* Nie mozna wyrozni¢ modelu prostego | ztozonego
* NP. m.ciata = m + pteC + e

m.ciata = m + wiek + e

2. Kryteria wyboru modelu
« Liczba efektow modelu

« Prawdopodobienstwo dopasowania modelu

« Procedura nieparametryczna - brak rozktadu
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porownanie modeli niezagniezdzonych

« Akaike Information Criterion

AIC = -2In(Pr,, )+ 2k

« Bayesian Information Criterion

BIC =-2In(Pr,, )+kIn(n)

"kara" za liczbe
efektow modelu

prawdopodobienstwo
dopasowania modelu
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porownanie modeli niezagniezdzonych

prawdopodobienstwo In(p) k k2 AIC k In(30) BIC
0.001 -6.91 2 4 17.82 6.80 20.62
0.100 -2.30 / 14 18.61 23.81 28.41
0.230 -1.47 3 6 8.94 10.20 13.14
0.310 -1.17 2 4 6.34 6.80 -
0.550 -0.60 5 10 11.20 17.01 18.20
0.670 -0.40 4 8 8.80 13.60 14.41
0.850 -0.76 3 6 10.20 10.53
0.860 -0.15 6 12 12.30 20.41 20.71

0.900 -0.1 11 22 22.21 37.41 37.62
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porownanie modeli przyktad

Research article | Open Access | Published: 08 January 2020

Assessing genomic diversity and signatures of

selection in Original Braunvieh cattle using whole-
genome sequencing data

Meenu Bhati ™, Naveen Kumar Kadri, Danang Crysnanto & Hubert Pausch
a

BMC Genomics 2
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239 Accesses
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porownanie modeli przyktad

Published: 19 October 2018

Big data analysis of human mitochondrial DNA

substitution models: a regressi§
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1. Najlepszy model

2. Porownywanie modeli zagniezdzonych
 Likelihood Ratio Test
« Deviance

3. Porownywanie modeli niezagniezdzonych
« Akaike Information Criterion
« Bayesian Information Criterions



