Zima 2024/2205 Pakiety statystyczne

Lista10
Python: podstawy wizualizacji danych

. Weczytaj dane organelles, zawierajgcg informacje na temat sekwencji genomoéw
plastydéw i mitochondridow zdeponowanych w bazie GenBank, nastepnie usun
znaki specjalne wystepujgce w nagtowkach.

Na podstawie kolumny Organism Groups, stwoérz trzy nowe kolumny: domain,
kingdom i class.

Usun kolumne Organism Groups, a hastepnie zmienh kolejnos¢ kolumn, tak aby
kolumny utworzone w punkcie b. tak aby znajdowaty sie one zaraz po nazwie
organizmu.

Uzywajac seaborn stwdrz wykres, ktory zobrazuje srednig wielko$é organizmu dla
kazdego krdlestwa.

Stworz wykres, ktéry zobrazuje rozktad zawartosci par GC w analizowanych
danych, dodaj tytuti opisu osi.

Stworz wykres, ktéry zobrazuje zwigzek pomiedzy liczbg sekwencji gendw i
pseudogendéw zdeponowanych z bazie.

Stwoérz wykres, ktéry zobrazuje wielkos¢ genomoéw w kazdym z krélestw. Co
zrobié¢, aby wykres byt bardziej czytelny.

Odtwérz ponizszy wykres:

Distribution of GC Content (%) in Organisms Log-Scaled Boxplot of Size (Mb) by Kingdom
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