Statistika poctu kodujicich gent a velikosti genomové DNA

NMAIO59 Pravdepodobnost a statistika 1: Zapoctova prace

PUvod a struktura dat

Data byla ziskana z této webové stranky a doplnéna o par Udajli z této webové stranky. Jednotlivé fadky obsahuji vzdy Gdaje organizmd, jejichZ jména jsou uvedena v prvnim sloupci.
V druhém sloupci se nachazi celkova velikost genomové DNA v Mbp, ve tfetim sloupci pocet kddujicich gentl organizmu a ve ¢tvrtém sloupci je druh zafazen do fiSe organizm
pomoci systematické biologie.

Zde je nacteni a ukazka dat:

data <- read.csv("Zdroje.csv", header=TRUE, sep=';"')
genomeSize <- data$Genome.size.in.Mbp

codingGenes <- data$Coding.genes

kingdom <- data$Kingdom

head(data)

Organism Genome.size.in.Mbp Coding.genes Kingdom

Saccharomyces cerevisiae 12 6294 Fungi
Trichomonas vaginalis 160 60000 Excavata
Plasmodium falciparum 23 5000 Chromista
Caenorhabditis elegans 100 19873  Animalia
Drosophila melanogaster 165 13525  Animalia
Arabidopsis thaliana 125 25498 Plantae

Zaroven jsem si pfedpfipravila podmnozinu dat, ve které se nachazi jen organizmy z fiSi Animalia a Plantae, protoze jedna z Uloh se zabyva jen organizmy z téchto dvou fisi.

Zde je nacteni a ukazka téchto dat:

data2 <- read.csv("Zdroje2.csv", header=TRUE, sep=';"')
genomeSize2 <- data2$Genome.size.in.Mbp

codingGenes2 <- data2$Coding.genes

kingdom2 <- data2$Kingdom

head(data2)

Organism Genome.size.in.Mbp Coding.genes Kingdom

Caenorhabditis elegans 100 19873  Animalia
Drosophila melanogaster 165 13525 Animalia
Arabidopsis thaliana 125 25498 Plantae
Oryza sativa 420 32000 Plantae

Gallus gallus 1000 21500 Animalia

Canis familiaris 2400 19000 Animalia

Linearni regrese

Nejprve budu testovat, zda exituje linearni souvislost mezi po¢tem kddujicich gend a celkovou velikosti genomu organizmu, provedu tedy linearni regresi.
Nulova hypotéza: pocet kddujicich genll nezavisi linearné na celkové velikosti genomu
Alternativni hypotéza: pocet kddujicich genl linearné zavisi na celkové velikosti genomu

Pfipravim si model linearni regrese, vynesu si data do grafu, prolozim daty pfimku a podivam se, jak data vypadaiji.

modl <- Im(codingGenes~genomeSize)
plot(codingGenes~genomeSize, main="Zavislost poctu kédujicich gend na velikosti genomu",
xlab="Velikost genomu (Mbp)", ylab="Pocet koédujicich gena")

abline(mod1l)
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Podle grafu to vypada spiSe na potvrzeni nulové hypotézy o nezavislosti poctu kédujicich gend a velikosti genomu, protoZe primka neni body prolozena GpIné dobfe, provedu ale jesté
samotnou lineérni regresi pro potvrzeni.

summary (mod1l)

Call:
Im(formula = codingGenes ~ genomeSize)

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-16741 -7916 -5931 7411 40406

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 19105.544  4342.168 4.400 0.000345 ***
genomeSize 3.056 2.953 1.035 0.314504

Signif. codes: © '***' 0.001 '**' 0.01 '*' ©.05 '.' 0.2 ' ' 1

Residual standard error: 14690 on 18 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.05614, Adjusted R-squared: 0.003704

F-statistic: 1.071 on 1 and 18 DF, p-value: 0.3145

Linearni regrese mi potvrdila, Ze nulovou hypotézu nemohu zamitnout, protoZe vysledna p-hodnota 0.314504 je vySSi nez hladina vyznamnosti testu 0.05. Zaroven koeficient
variability 0.05614 je velmi maly, jen 5 % variability po¢tu kédujicich gend by bylo timto modelem vysvétleno.

Mezi poctem kddujicich gend a velikosti genomu organizmi tedy neexistuje linearni vztah.

Dvouvybérovy t-test

Nyni otestuiji, zda se né&jak lisi stfedni hodnoty poctd kodujicich genll a stfedni hodnoty velikosti genomu pro fiSe Animalia a Plantae. VyuZiji k tomu pfedem predpfipravenou
podmnozinu dat.

Zacnu provedenim dvouvybérového t-testu pro pocty kédujicich gend.

Nulova hypotéza: stfedni hodnoty poctu kédujicich gend pro fiSe Animalia a Plantae se nelisi

Alternativni hypotéza: stfedni hodnoty po&tu kédujicich gent pro fise Animalia a Plantae se lisi

t.test(codingGenes2~kingdom2, alternative='two.sided', conf.level=.95, var.equal=FALSE)

Welch Two Sample t-test

data: codingGenes2 by kingdom2
t = -4.2563, df = 5.1189, p-value = 0.007633
alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0
95 percent confidence interval:
-25785.992 -6451.563
sample estimates:
mean in group Animalia mean in group Plantae
19331.22 35450.00

ProtoZe p-hodnota 0.007633 je mensi nez hladina vyznamnosti testu 0.05, zamitam nulovou hypotézu, pfijimam alternativni hypotézu a stfedni hodnota poc¢tu kédujicich gent pro fise

Animalia a Plantae se liSi. Pomoci intervalového odhadu Ize zjistit, Ze s 95% pravdépodobnostni se rozdil stfedni hodnoty poctu koédujicich genu FiSe Animalia a stfedni hodnoty poctu
kédujicich gend fise Plantae nachazi v intervalu (-25785.992, -6451.563).

Nyni provedu ten samy test pro velikosti genom.

Nulova hypotéza: stfedni hodnoty velikosti genom( pro fiSe Animalia a Plantae se nelisi

Alternativni hypotéza: stfedni hodnoty velikosti genomU pro fiSe Animalia a Plantae se lisi

t.test(genomeSize2~kingdom2, alternative='two.sided', conf.level=.95, var.equal=FALSE)

Welch Two Sample t-test

data: genomeSize2 by kingdom2
t = 1.1203, df = 11.466, p-value = 0.2855
alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0
95 percent confidence interval:
-611.961 1893.517
sample estimates:
mean in group Animalia mean in group Plantae
1584.778 944.000

ProtoZe p-hodnota 0.2855 je vétsi neZ hladina vyznamnosti testu 0.05, nulovou hypotézu nemohu zamitnout a stfedni hodnota velikosti genomd pro fiSe Animalia a Plantae se nelisi.
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Pomoci intervalového odhadu Ize zjistit, Ze s 95% pravdépodobnostni se rozdil stfedni hodnoty velikosti genom fiSe Animalia a stfedni hodnoty velikosti genomu FiSe Plantae
nachéazi v intervalu (-611.961, 1893.517).
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Celkové Ize tedy fici, Ze zatimco organizmy fiSe Animalia maji mensi pocet kodujicich genli nez organizmy fiSe Plantae, velikost genomu je pro organizmy obou Fisi pfiblizné shodna.

Normalni rozdéleni

Jako posledni podulohu budu zkoumat, zda Ize poéty kédujicich gend dobfe modelovat pomoci normalniho rozdéleni.

Nulova hypotéza: data jsou modelovana normalnim rozdélenim

Alternativni hypotéza: data nejsou modelovana normalnim rozdélenim
Nejprve se podivam na histogram dat:

hist(codingGenes, main="Histogram poctu kédujicich gen(", xlab="PocCet koédujicich gend", ylab="Frekvence",
col=c("skyblue", "skybluel", "skyblue2", '"skyblue3", "skyblue4", "black"))
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Histogram nevypada Uplné Spatné, nicméné je zeSikmeny zprava, coZ by mohlo zpUsobit pfi modelovani normalniho rozdéleni problémy.
Poté se podivam na Q-Q diagram:

gqqnorm(codingGenes)
gqqline(codingGenes)

Normal Q-Q Plot
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Vidim, Ze vétSina pozorovani se vyskytuje pomérné blizko pfimky, coz naznacuje, Ze by data mohla mit normalni rozdéleni, nicméneé se zde objevuje také péar odlehlych pozorovani,
ktera by na normalni rozdéleni mohla mit negativni vliv.

Provedu Shapiro-Wilk(v test normality:

shapiro.test(codingGenes)

Shapiro-Wilk normality test

data: codingGenes
W = 0.93227, p-value = 0.1707

Vysledna p-hodnota testu normality 0.1707 je vy$Si neZ hladina vyznamnosti testu 0.05, coZ znamena, Ze nulovou hypotézu nemohu zamitnout a data poctu kodujicich gen( Ize podle
Shapiro-Wilkova testu modelovat pomoci normalniho rozdéleni.
Jako posledni ovéfeni normality dat provedu chi-kvadrat test.

Spocitdm si primér a smérodatnou odchylku dat.

codingGenesMean <- mean(codingGenes)
round(codingGenesMean, 2)

22043.35

codingGenesSd <- sd(codingGenes)
round(codingGenesSd, 2)

14719.55

Vytvorim Sest intervaldl po desetitisicich pro pocet kddujicich gend.
bounds <- c(10000,20000,30000,40000,50000)

Spocitdm kolik idajd se nachazi v jednotlivych intervalech.

observed <- c()
observed[1] <- sum(codingGenes < bounds[1])
observed[6] <- sum(codingGenes >= bounds[5])
for (i in 2:5) {
observed[i] <- sum(codingGenes < bounds[i]) - sum(codingGenes < bounds[i-1])

}

observed
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Spocitdm z-skére pro viechny intervaly podle tohoto vzorce, plochu pod kfivkou normalni distribuce N (0,1) a plochu v ramci jednotlivych intervald.

zScores <- c()
for (i in 1:5){
zScores[i] <- (bounds[i] - codingGenesMean) / codingGenesSd

}

areaunder <- c()
for (i in 1:5) {
areaunder[i] = pnorm(zScores[i])

}

areaunder[6] = 1

arealn <- c()
areaIn[1l] = areaUnder[1]
for (i in 2:6){
arealn[i] = areaUnder[i] - areaUnder[i-1]

}

round(areaIn, 2)

.0.21
.0.24
. 0.26
.0.18
.0.08
.0.03
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Plochu v ramci interval(l vyuZiji jako oGekavané pravdépodobnosti pro chi-kvadréat test.

chisq.test(observed, p=arealn)

Warning message in chisq.test(observed, p = areaIn):
"Chi-squared approximation may be incorrect"
Chi-squared test for given probabilities

data: observed
X-squared = 1.0237, df = 5, p-value = 0.9606

ProtoZze p-hodnota 0.9606 je vy33i nez hladina vyznamnosti testu 0.05, nulovou hypotézu nemohu zamitnout a tedy i podle chi-kvadrat testu maji data po¢tu kédujicich genti normalni
rozdéleni.

Zaroven miZu porovnat vyslednou hodnotu chi-kvadrat testu 1.0237 s tabulkami kritickych hodnot. Pocet stupiili volnosti je pét, hladina vyznamnosti testu je 0.05, z ¢ehoz vyplyva
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kriticka hodnota 11.070. Protoze tato kritickd hodnota je vySSi nez vysledna hodnota chi-kvadrat testu, tak je potvrzena normalita dat.
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