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Metody statystyczne w biologii 77?7

"...sclence is not data. Data are the raw
material of science. It is what you do
with the data that is science — the
interpretation you make, the story you

tell”

ASHG 2011 Writing Workshop; Albertine ©2011 / Copyright ©2020, Joanna Szyda



Metody statystyczne w biologii - SNP
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ARS-BFGL-BAC-10172
ARS-BFGL-BAC-1020
ARS-BFGL-BAC-10245
ARS-BFGL-BAC-10345
ARS-BFGL-BAC-10365
ARS-BFGL-BAC-10375
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GT Score
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Metody statystyczne w biologii - SNP

##FORMAT=<ID=SENumber=1,Type=Integer,Description="Phred-scaled strand bias P-value">
##FORMAT=<ID=PL,Number=G,Type=Integer,Description="List of Phred-scaled genotype likelihoods">
##INFO=<ID=PR,Number=1,Type=Integer,Description="# permutations yielding a smaller PCHI2.">
#CHROM POS ID REF ALT QUAL FILTER INFO FORMAT BSWCHEM120014887571

Chr1182 C T 30 DP=2,VDB=7.200000e-02;AF1=1,AC1=2;DP4=0,0,2,0,MQ=34;,FQ=-33 GT:PL:GQ 1/1:62,6,0:10
Chr1300 A G 87 DP=6;,VDB=8.330040e-02;,RPB=0.000000e+00;AF1=0.5;AC1=1,DP4 GT:PL:GQ 0/1:117,0,52:5
Chr1324 A G 34 DP=9;,VDB=6.733101e-02;RPB=-1.711553e+00;AF1=0.5;AC1=1,DP4= GT:PL:GQ 0/1:64,0,160:6
Chr1340 G A 90 DP=14,VDB=8.462522e-02;RPB=-1.333333e-01;AF1=0.5;AC1=1;,DP4=  GT:PL:GQ 0/1:120,0,209:9
Chr1353 T A 136 DP=14;VDB=1.121465e-01,RPB=1.219070e+00;AF1=0.5;AC1=1;DP GT:PL:GQ 0/1:166,0,49:5
Chr1355 T A 141 DP=14VDB=9.310645e-02;RPB=1.219070e+00;AF1=0.5;AC1=1,DP4= GT:PL:GQ 0/1:171,0,50:53
Chr1380 G T 103 DP=18,VDB=1.049857e-01,RPB=8.897565e-01,AF1=0.5;AC1=1,DP GT:PL:GQ 0/1:133,0,241:9
Chr1420 T A 211 DP=19,VDB=1.566941e-01,RPB=-7.964914e-01;,AF1=0.5,AC1=1,DP GT:PL:GQ 0/1:241,0,81:84

7198 552 wariantow polimorficznych dla 1 osobnika
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Metody statystyczne w biologii - CNV
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Metody statystyczne w biologii — ekspresja genow

Name TPM TPM
ENSRENOTO0000047550.4
ENSENOTO00000040993.4
ENSENOTO0000050156.3
ENSRNOTO0000043693.3
ENSRNOTO00000046201.3
ENSRNOTO00000046108.3
ENSENOTO00000049683.3
ENSENOTO00000041241.3
ENSENOTO0000044582.3
ENSRNOTO0000042928.3
ENSRNOTO00000048767.3
ENSRNOTO0000051268.3
ENSRENOTO00000042098.3
ENSENOTO00000067916.3
ENSENOTO0000000471.6
ENSRNOTO0000084420.1
ENSRNOTO0000017829.4
ENSRNOTO0000072054.2
ENSENOTO00000061930.4
ENSENOTO0000009763.5
ENSENOTO0000020339.7
ENSRNOTO0000005273.7
ENSRNOTO0000018987.3
ENSRNOTO0000071707.3
ENSRENOTO0000073435.2
ENSENOTO00000048033.3
ENSENOTO0000059467.4
ENSRNOTO0000043686.2
ENSRNOTO0000001973.3
ENSRNOTO0000023584.6
ENSRENOTO0000078650.1
ENSENOTO0000007309.6
ENSENOTO0000026875.5
ENSRNOTO0000068623.2
ENSRNOTO0000004104.6
ENSRNOTO0000034448.5
ENSENOTO0000006953.6

Fkspresja 40 104 transkryptow dla 10 osobnikow Rattus norvegic

TPM TPM
4884.697493
2482.340658
18523.723689
13479.177781
2879.664120
18639.827814
19454.307846
11171.724511
11590.921111
2605.634407
446.009903
2022.698641
5833.192678
0.214827
1.476165
5.157895
1.240067
0.000000
0.189653
1.465691
2.330289
11.001476
0.000000
0.000000
0.554749
0.000000
235.816117
0.000000
0.000000
0.024841
0.9408966
0.000000
26.278341
0.034889
0.000000
3.164855
0.234321

TPM TPM
4738.277530
2689.680829
20188.548%¢61
16415.673632
4460.470710
20342.476378
21761.261482
15702.243427
1397.940532
2628.967598
687.564853
2570.953131
6818.090134
0.199681
2.108333
5.356282
0.685103
0.000000
0.087897
1.645721
2.292182
10.727183
0.000000
0.000000
0.150595
0.000000
227.821360
0.000000
0.01901e
0.045247
1.267720
0.014477
22.653593
0.101411
0.000000
3.822186
0.169933

TPM TPM
2604.213519
1272.801658
12589.329509
8908.516205
1839.333709
9689.63847¢6
10506.336626
3103.880485
407.491550
1081.744293
451.596293
2389.831386
3627.982640
0.486458
.871890
.540623
.516322
.000000
.473867
.010367
.488911
.638224
.000000
.000000
.000000
.000000
97.863179
0.000000
0.000000
0.000000
1.035848
0.000000
34.107159
0.142327
0.000000
3.516888
0.232924

OO0 oD W NO o mo

TPM TPM
3985.752318
2311.170740
16281.978897
13599.408288
6918.925769
15075.380942
15560.190788
6857.837582
€94.439063
2533.522841
420.324947
2304.667829
4174.378585
0.382470
1.427177
.538862
.955789
.000000
.119897
1.559923
.495487
10.590056
0.000000
0.000000
0.152206
0.000000
140.0323¢64
0.000000
0.026666
0.037102
1.567569
0.040847
26.502578
0.000000
0.029258
3.984256
0.140613

5732.663362
2822.156368
31121.720782
15707.617971
1377.920279
23089.394108
24647.725602
4621.824177
834.559687
3279.023333
537.425809
3815.315728
9000.851702
0.260718
.853302
.614132
1.346555
.000000
.098815
1.051099
LAT86TT
14.116366
0.000000
0.000000
0.327402
0.000000
101.698302
0.000000
.000000
.098838
.552175
.000000

.047457
.000000
.453593

0
0
0
0
35.471675
0
0
3
0.660402

5023.493819
3353.882591
19718.666924
8904.178691
4084.025521
16351.850792
15938.942147
4210.072799
1701.483113
3215.011148
484.384952
1304.296149
5441.383826
0.036366
1.0414¢6
.840417
1.033335
.000000
.126786
1.896500
.063810
14.380876
0.000000
0.444121
0.247616
0.000000
106.670608
0.000000
0.000000
0.000000
0.299765
0.000000
33.311650
0.029624
0.000000
3.713983
0.197127

3846.591490
2641.689557
15821.412541
8911.699095
3817.763433
13938.721661
14507.621638
3550.848633
1679.903406
2400.983250
396.101451
930.693816
5087.312394
0.000000
1.08135¢6
.619653
. 768898
.000000
.064671
.822518
.325385
16.135767
0.000000
0.000000
0.281225
0.000000
82.425375
0.000000
0.112665
0.053498
0.767257
0.021474
36.176177
0.090096
0.000000
3.348950
0.250716

4279.177573
3297.695371
17712.661162
9638.886602
4287.996188
16260.457165
17490.580003
3658.665273
1856.37¢€70¢
2679.926014
451.476732
1261.863284
5584.573047
0.156468
.940819
.680542
1.599833
.000000
.054892
1.941354
.819330
14.224954
0.000000
0.000000
0.355818
0.000000
98.970228
0.000000
0.000000
0.000000
0.569210
0.000000
36.026062
0.152714
0.026235
4.486245
0.042534

A
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Pracownia biostatystyki — projekt

scientific reports Motywacja

Explore content ¥  About the journal ¥  Publish with us v

o ldentyfikacja elementow
funkcjonalnych genomu

Article | Open Access | Published: 10 May 2022 od pov\/ied Z]amych 79 stres C]epmy
Identification of functional features underlying heat

stress response in Sprague-Dawley rats using mixed o Organizm modelovvy — Szczur
linear models

nature 2 scientific reports 2 articles 2 article

wedrowny

Scientific Reports 12, Article number: 7671 (2022) | Cite this article © E|ementy funkchnalne
S * transkrypty
» ontologie gendw (GO)

e Sciezki metaboliczne
(Reactome)
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Pracownia biostatystyki — projekt

Metodyka = liniowy model mieszany

Statistical modelling of expression data

The log; fold changes (log,FC) calculated based on the transcript expression levels pooled
over the control and heat-stressed animals respectively, were analysed in four mixed linear

models.
The transcript-based model (M1) is given by:

y=p+ Znt+ e,

where y is the vector of logzFC of transcript expression, u represents the general mean, £ is
the random transcript effect with a predisposed normal distribution defined by NV (D, Van crf)
e is a vector of residuals distributed as NV (I], IJE,M] ) Z 1 is an incidence matrix for . In
this model, the similarity between transcripts ¢ and j, was introduced into the model by

incorporating a nondiagonal transcript covariance matrix V1. The covariance between

Copyright ©2022 Joanna Szyda



Pracownia biostatystyki — projekt

Tissue Model ID name Effect P

ENSRNOTO00000074131

A7 = 10719
PNKD 4.7 =10

\/\/ . |< Transcript (M1)
ynl | e aay ENSRNOTO00000
Transcript (M1) TRIP12
ENSRNOTO00000

).00016
TRIP12 0.00016

Transcript (M1)
ENSRNOT0O0000022822

TRIP12 0.00021

Transcript (M1)
TR, ENSRNOT00000079452
Transcript (M1) TRIPI2
ENSRNOG000000

Gene (M2) TRIP12

5 ENSRNOG00000014806

Liver Gene (M2) 0.00520

PNKD

Gene ontology (M3) GO: 0.00055
Gene ontology (M3)

Gene ontology (M3) N ).3 0.01300
Gene ontology (M3) NP _ ) 0.04200

Gene ontology (M3) ).29 0.05200

R-RNO-6791226
Major pathway of rRNA processing in the nucleolus and ¢

ENSRNOT00000075998
Suco

Reactome pathway (M4) 0.05500

Transcript (M1)

.

= L onaay ENSRNOT000000
Transcript (M1) SUCO
ENSRNOT0O0000082

9w 10-10
PLEC 9x10

Transcript (M1)

ENSRNOTO0000075

Suc 0.00029

Transcript (M1)

Adrenal
] \ ENSRNOT000000 / -
Transcript (M1) PLEC 0.00160

Gene (M2) E”?RNUU 00000

8.4 x 1078
S DG00000 0

EI:;E{N(_HJ[ 00000 0.00

R-RNO-2

. . . ).00500
Generic Transcription Pathway 0.00500

Reactome pathway (M4)

Copyright ©2022 Joanna Szyda



projekt 2




Pracownia biostatystyki — projekt

Modelowanie przebiegu pandemii COVID-19

Dane

o Public SARS-CoV-2 Data Repository = Johns Hopkins University = GitHub

o Liczba zakazonych, zmartych, ozdrowiencow

o 0d 21012020

Ny

o 191 krajow
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Pracownia biostatystyki — projekt

Metodyka = model SIRD
SIRD (model epidemiologiczny, obserwacje do dniamM infection rate

~

o Liczba podatnych >S)=S{t—-1)—-St-DIt=1 population

o Liczba zakazonych > I =I1t-1D)+-St-DI(t—-1)—-7,I(t—1) —

o Liczba ozdrowiencow = R(t) =R(t—1)+pI(t—1)
o Lierda.zmartych >D()=D(t-1D+yI(t—-1)

mortality rate

Liniowy model mieszany (modelowanie statystyczne, obserwacje do dnia 300)
o Liczba zakazonych

Copyright ©2022 Joanna Szyda



Pracownia biostatystyki — projekt

Wyniki = model SIRD - klastry

,Density-Based Spatial Clustering D30 ., Density-Based Spatial Clustering D60 ,ensity-Based Spatial Clustering D150 . Density-Based Spatial Clustering D300

e ST 030 . 0,10 013 20 L Tk T AT BEE

gamma Sebi gamma
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Pracownia biostatystyki — projekt

Wyniki = model mieszany

Local Outlier Factor D300 - daily confirmed cases Local Outlier Factor D300 - daily deaths

Copyright ©2022 Joanna Szyda



Pracownia biostatystyki — projekt

Modelowanie przebiegu pandemii COVID-19
1. Zrdoznicowanie miedzy krajami — wyrdozniono kraje odstajgce

2. Lichtenstein = "pozytywnie” odstajgcy

* niska SmiertelnosC i wysoka liczba wyzdrowien

, 3. 5 "&&m 3. Yemen - "negatywnie” odstajgcy
- /’ > “"'" ;. ;.. i . .

N i « wysoka smiertelnosC i niska liczba wyzdrowien
s ) o b r,

’ - -

- ,f{)

“.\

f‘ ), “»‘
-~ ) w.‘
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Wyktady



Charakterystyka wyktadow

Umigjetnosc analizy danych biologicznych o zroznicowanej strukturze
. Statystyczne podstawy analizy danych
. Umigjetnosc interpretagji wynikow

. Aktywne uczestnictwo = pytania

Copyright ©2022 Joanna Szyda



Tematyka wyktadow

Podstawy statystycznej analizy danych

Wyktad wstepny
. Populacje i proby danych
. Testowanie hipotez | estymacja parametrow

1.

2

3

4. Planowanie eksperymentow biologicznych

5. Najczescie] wykorzystywane testy statystyczne |
0

. Najczescie] wykorzystywane testy statystyczne ||
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Tematyka wyktadow

Flementy statystycznego modelowania danych

/. Regresja liniowa

8. Regresja nieliniowa

9. Okreslenie jakosci dopasowania rownania regresji liniowej i nieliniowe]
. Korelagja

Flementy statystycznego modelowania danych

Porownywanie modeli

. Analiza wariandji

~ W N = O

. Analiza kowariandji

15. Podsumowanie dotychczasowego materiatu, wspolna analiza przyktadow, dyskusja

Copyright ©2020 Joanna Szyda



Cwiczenia



Tematyka ¢cwiczen

1. Zaliczenie (bez poprawek ) — Srednia ocen

2. Oceny:

« 2 kolokwia
« wyktady + ¢wiczenia
« aktywnosc na ¢wiczeniach

Copyright ©2022 Joanna Szyda



Charakterystyka ¢wiczen

Podstawowe zagadnienia biostatystyki

Cwiczenia wstepne

Populagje i proby danych
Estymacja parametrow

Testowanie hipotez statystycznych |

Testowanie hipotez statystycznych |l

o A w2

Kolokwium 1

Copyright ©2022 Joanna Szyda



Tematyka ¢cwiczen

Flementy statystycznego modelowania danych

Korelacja

Regresja liniowa

Lo o N

Regresja nieliniowa

-

. Interpretagja wynikow réznych modeli regres;i

11. Kolokwium 2

12. Porownywanie modeli
13. Analiza wariandji

14. Prezentowanie przez grupy robocze wynikow analizy danych

15. Zaliczenie ¢wiczen

Copyright ©2020 Joanna Szyda



Kontakt

http://theta.edu.pl/teaching/— Metody statystyczne

I Home Page Contact Us Teaching Job Login

agctcgttagegegtatgacagy
gcttagegatcgatacticgate
gatactcgaicgatc

goicagtacicgaol

THETA

Statistical Genetics Group
Institute of Animal Genetics

TeaCh'ing @ Alumni

® Analiza danych & Collaboration
Analiza danych pochodzacych z sekwencjonowania nastepnej e O

generacji

Bioinformatyka Grants

Estymacja parametow Projects

ormatyka w selekay

. - Publications
Metody statystyczne w biologii

Seminars

Pracownia informatyczna

Statistics in medicine
Statystyczne modelowanie danych biologicznych

SKN Bioinformatykow & SKN Bioinformatykow
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Kontakt

Katedra Genetyki, Kozuchowska 7

Konsultacje

« termin ustalony indywidualnie
« online

 stacjonarne

e Emall
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Literatura

1. Wyktady

2. Ksigzki statystyczne - statystyka dla biologow
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