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Presentations
Assignment 3




Overview - Assignment 3 (20P)

(1) Global Alignment (5P)
Eine Gruppe

(2) Finding Sequences (3P)
Accession Numbers, Blastp

(3) Hierarchical Clustering (12P)
Eine Gruppe
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Introduction to R
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Einfuhrung in R

* Voraussetzung: funktionsfahige R Installation
(http://cran.r-project.org/)

* auf gruenau?2 existiert eine R Installation
(Login via ssh oder Putty)

* EinfUhrung in R:
http://cran.r-project.org/doc/manuals/R-intro.pdf

 Ubersicht haufiger Befehle (Reference Card):
http://cran.r-project.org/doc/contrib/Short-refcard.p
df
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Calculator, Variables, Scalars, Vectors

# calculator
1072 + 36 # [1] 136
(16 - 2) * 36 # [1] 288

# variables

vl <- 10

vl <- vl + 10 # vl: [1] 20
v2 <- "bioinformatics"

# vectors
v3 <= (1, 2, 3, 4, 5, 6)
v3 <- c¢(1:6)

v3[3] # [1] 3

v3[3] <- 6 # v3i: [1] 1 26 456

vd <- seq(from=0, to=1, by=0.2) # v4: [1] 0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0
v3 + v4 # [1] 1.8 2.2 6.4 4.6 5.8 7.8
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Functions, Help, Object Information

# functions

sum(v3) # [1] 24

length(v3) # [1] 6

factor(v3) #[1] 126 456
# Levels: 1 2456

v5 <- rnorm(100, mean=1.2, sd=3)

mean (v5) # [1] 1.029848

sd(v5) # [1] 2.735048

v <- rnorm(10060, mean=1.2, sd=3)

mean (v5) # [1] 1.182986

sd(v5) # [1] 2.920539

# help, classes, object information

7rnorm

help(rnorm)

example(rnorm)

class(v3) # [1] "numeric"

summary (v5) # Min. 1st Qu. Median Mean 3rd Qu. Max .
# -8.7650 -0.7749 1.1720 1.1830 3.1400 9.3530

str(vs) # num [1:1000] 2.76 2.15 -1.6 1.56 -3.57 ...
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Matrices and Data Frames

# matrices
mat <- matrix(data=c(9,2,3,4,5,6), ncol=3)

mat[1,2] # [1] 3

mat[2, ] # [1] 2 4 6
mean (mat) # [1] 4.833333
mean (mat[1,]) # [1] 5.666667

# data.frames
d <- data.frame(cars=c(1,3,6,4,9), trucks=c(2,5,4,5,12), suvs=c(4,4,6,6,16))

d # cars trucks suvs
# 1 1 2 4
# 2 3 5 4
# 3 6 4 6
# 4 4 5 6
# 5 9 12 16
mean (d$trucks) # [1] 5
mean (d[, "trucks"]) # [1] 5
d[l,c("cars","trucks")] # cars rrucks
# 1 1 2
dim(d) # [1] 5 3

more data structures: lists, factors, tables, ...)
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Plots

png(file="cars.png", width=480, height=300)
plot(d[,"cars"], type="o0o", lty=1l, col="blue",

ylim=c(0,max(d)), ylab="number of cars", xlab="day")
lines(d[,"trucks"], type="o", pch=22, lty=2, col="green")
lines(d[,"suvs"], type="0", pch=23, lty=3, col="red")
legend("topleft", c("cars", "trucks", "suvs"),

lty=c(1,2,3), col=c("blue", "green", "red"))

dev.off()

png(file="norm.png")

hist(v5, col="lightblue", breaks=20,
xlab="rnorm(1.2, 3.0)", xaxt="n")

abline(v=1.2, col="red", lty=2)

abline(v=c(1.2-3, 1.2+43), col="blue", lty=2)

axis(1,seq(from=-10, to=10, by=2), las=2)

dev.off()

more plots: barplot, boxplot, pie, heatmap, ...

more parameters: cex, cex.axis, lwd, pch, mfrow, mar, ...
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Programming - if, for, apply

# conditions
cond <- v3[v4==0.4 | v4==0.2] # [1] 2 6

# 1f statement
if(vl >= 10){v6 <- "large"} else{vl <- "small"}
v6 # [1] "large"

# mean with for loop
mean for <- c()
for(i in l:nrow(d)){
mean for[i] <- mean(as.numeric(d[i,]))}
# [1] 2.333333 4.000000 5.333333 5.000000 12.333333

# mean with apply
mean apply <- apply(d, 1, mean)
# [1] 2.333333 4.000000 5.333333 5.000000 12.333333

better use apply than for!
similar functions are apply, sapply, tapply, ...
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Programming - writing functions

# writing functions

z score <- function(mrnas){
std <- sd(mrnas)
m <- mean(mrnas)
zscore <- (mrnas - m)/std
zZscore
return(zscore)}

z score(v3)
# [1] -1.4301939 -0.9534626 0.9534626 0.0000000 0.4767313 0.9534626

apply(d, 2, z score)

cars trucks Suvs
[1,] -1.1804865 -0.9519946 -0.6374553
[2,] -0.5246607 -0.1586658 -0.6374553
[3,] 0.4590781 -0.4231087 -0.2390457
[4,] -0.1967478 -0.1586658 -0.2390457
[5,] 1.4428168 1.6924348 1.7530020

HHHEHER
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Loading R Scripts

D New Lsj Open 4@ Previous Document &) Next Document Hsave A savens € E

yve@yvelap:~/work/mayer/Lehre/GdBioinf17/Uebung4$ R

4| vE& Uebung4 ### Grundlagen der Bioinformatik
o __r #i## Ubung 4
= 2 ### Gruppe X (Personl, Person2, Person3, Persond)
=
[}
8 ### Aufgabe 1
2 klausur =- (3.3, 1.7, 2.8, 4.8, 1
jpean (klausur) —_—
= =t Aot
o

R version 3.0.2 (2013-89-25) -- "Frisbee Sailing"
Copyright (C) 2013 The R Foundation for Statistical Computing
Platform: x86_64-pc-linux-gnu (64-bit)

R is free software and comes with ABSOLUTELY NO WARRANTY.
You are welcome to redistribute it under certain conditions.
Type 'license()' or 'licence()' for distribution details.

. Matural language support but running in an English locale
-+ Save code as .R file

R is a collaborative project with many contributors.
Type 'contributors()' for more information and
'citation()' on how to cite R or R packages in publications.

) L.()Ei(j fIIEB \Alltr] tr]ea E;C)LIII:EE Type 'demo()' for some demos, 'help()' for on-line help, or

'help.start()' for an HTML browser interface to help.
command Type ‘a0 to quit R.

> source("uebung4.R")
> 1s()
[1] "klausur"
> klausur
[1] 3.3 1.7 2.0 4.0 1.3 2.0 3.0 2.7 3.7 2.3 1.7 2.3

=
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Assignment 5:
Introduction to R

(Tasks mostly taken from
http://www.staff.uni-marburg.de/~gruener/lehre/r.w05/welcome.html)
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(1) Variablen, Funktionen (1.5P)

In der folgenden Tabelle sind die Ergebnisse einer Klausur
wiedergegeben:

Note 33 1.7 20 40 13 20 30 27 37 23 17 23
(a) Erstellen Sie eine Variable klausur mit den Ergebnissen (0.25P)
(b) Berechnen Sie den Mittelwert (0.25P)

(c) Berechnen Sie die Standardabweichung (0.25P)

(d) Berechnen Sie den Median (0.25P)

(e) Berechnen Sie den Mittelwert ohne die eingebaute Funktion
mean() (0.5P)

Yvonne Lichtblau: Grundlagen der Bioinformatik, Sommer Semester 2017



(2) Histogramm, Boxplot (1P)

(a) Fertigen Sie ein Histogramm fir die Ergebnisse der
Klausur an (0.5P)

(b) Fertigen Sie einen Boxplot fur die Ergebnisse der
Klausur an (0.5P)

Denken Sie an x-Achsen und y-Achsen Beschriftung! Farben Sie
das Histogram/den Boxplot mit einer beliebigen Farbe.
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(3) Dataframes, Korrelation, Streudiagramm (1.5P)

Der eingebaute Datensatz 'faithful' enthalt Daten tber
aufeinanderfolgende Eruptionen des Geysirs Old Faithful im
Yellowstone-Nationalpark (USA). Im Datensatz sind zwel
Variablen enthalten: eruptions (Dauer des Ausbruchs) und waiting
(Zeit bis zum Ausbruch).

(a) Laden sie den Datensatz 'faithful' (Funktion: data()) (0.25P)

(b) Berechnen Sie Standardabweichung und Mittelwert flr beide
Variablen (0.5P)

(c) Berechnen Sie die Korrelation der beiden Variablen (0.25P)

(d) Fertigen Sie ein Streudiagramm der beiden Variablen an.
Denken Sie an x-Achsen und y-Achsen Beschriftung! (0.5P)
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(4) Vektoren (1P)

Gegeben seien die Vektoren
x=(3,7,1,10,15,8,11,2,12) und y=(8,6,2,0,4,11,9,17,3)

(a) Verketten Sie die beiden Vektoren zu einem neuen Vektor z,
nachdem Sie das letzte Element von x und das letzte Element von
y gestrichen haben (0.5P)

(b) Weisen Sie allen Werten von z, die grof3er als 9 sind, den Wert
9 zu (0.5P)
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(5) Dataframes, Plots (1.5P)

(a) Machen Sie sich den Anorexia-Datensatz aus der MASS-
Library verfugbar (0.25P)

(b) Berechnen Sie den Mittelwert der Variable 'Postwt' fur die
Patientinnen mit erfolgreicher Therapie (Gewichtszunahme)
(0.25P)

(c) Plotten Sie das Gewicht vor der Behandlung gegen jenes nach
der Behandlung. Die drei Behandlungsgruppen sollen in dem Plot
unterscheidbar sein (1P)
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(6) Plots, Glattungskurven (3P)

(a) Zeichnen Sie ein Diagramm fur den Verlauf der Temperatur
zwischen dem 1. Mai und dem 30. September
(Datensatz 'airquality') (1P)

(b) Zeichnen Sie eine Glattungskurve in das Diagramm ein (2P)
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(7) Normalverteilungen (3P)

Erzeugen Sie je 80 Zufallsstichproben mit einem
Stichprobenumfang von

(a) 10
(b) 100
(c) 1000

aus einer Normalverteilung mit einem Mittelwert von 50 und einer
Standardabweichung von 15. Berechnen Sie die Mittelwerte der
80 Zufallsstichproben und fertigen Sie einen Boxplot an.

Tipp: Nutzlich sind hier die Funktionen sapply() und rnorm().
Alternativ zu sapply kann man auch eine for-Schleife verwenden.
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(8) t-Test (2.5P)

10 Versuchspersonen (VP) wurden vor und nach einem
Trainingsprogramm einem Test unterzogen. Man erhalt folgende
Testergebnisse:

VP 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
vorher 34 56 45 47 69 93 51 63 54 62

nachher 31 55 47 44 73 89 44 60 50 61

Testen Sie, unter der Voraussetzung, dass die Testwerte
normalverteilt sind, mit einem Signifikanzniveau von

alpha = 0.01, ob die Testleistungen vorher/nachher nur zufallig
voneinander abweichen. Suchen Sie dafur die Funktion fur den t-
Test heraus.
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(9) tapply (1P)

Nutzen Sie tapply um

(a) die durchschnittliche Temperatur pro Monat zu berechnen
(Datensatz 'airquality') (0.5P)

(b) den durchschnittlichen Ozonwert pro Monat zu berechnen
(Datensatz 'airquality'). Beachten Sie, dass nicht fur jeden Tag
Ozonwerte zur Verfigung stehen (0.5P)
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(10) apply (2P)

Laden Sie den Datensatz 'Orange'
(Wachstum von Orangenbaumen).

(a) Nutzen Sie die Funktion apply() um pro Eintrag (Zeile) die
Zunahme des Umfangs pro Jahr zu berechnen (1.5P)

(b) Was ist der maximale und was der minimale Umfangwachstum
pro Jahr? (0.5P)
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(11) Funktionen (2P)

Schreiben Sie eine Funktion, die die ersten n Zahlen aufaddiert
auf zwel verschiedene Arten:

(a) iterativ (mit for oder while Schleife) (1P)

(b) rekursiv (1P)
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Abgabe

Fragen zur Ubung gerne per Email: yvonne.lichtblau@informatik.hu-berlin.de

Abgabe als .zip hier hochladen:
https://box.hu-berlin.de/u/d/ddbeb377c5/
Dateiname: GdBioinf[AssignmentNr]_[Gruppe].zip

Zip muss enthalten:
« R Skript mit auskommentierten Ausgaben, die die Fragen beantworten

(siehe Beispiel auf Folie 12)

 PDF Datei mit allen erzeugten Plots (erzeugen z.B. mit den Funktionen
pdf() oder png()). Alle Plots missen eine x- und y-Achsen Beschriftung
aufweisen.
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