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Podstawy - wczytywanie danych

Dane do ¢wiczen nalezy pobraé ze strony Nastepnie dane mozemy wezytaé za pomoca kodu

filename <- "~/cw2_data.txt"
filename

## [1] "~/cw2_data.txt"

mydata <- read.csv(filename, sep = "\t", header = F)

Mozemy obejrze¢ nasze dane uzywajac funkcji head.

head (mydata)

## Vi V2 V3 V4 V5 V6 V7 V8 V9
## 1 chrl 10000 10600 15_Repetitive/CNV 0 . 10000 10600 245,245,245
## 2 chrl 10600 11137 13_Heterochrom/lo O 10600 11137 245,245,245
## 3 chrl 11137 11737 8_Insulator O 11137 11737 10,190,254
## 4 chrl 11737 11937 11_Weak_Txn O 11737 11937 153,255,102
## 5 chrl 11937 12137 7_Weak_Enhancer 0 11937 12137 255,252,4
## 6 chrl 12137 14537 11_Weak_Txn O 12137 14537 153,255,102

Zauwazmy, ze nasze dane w tabeli ‘mydata’ nie maja nazw nagléwkéw. Za pomoca funkcji names mozemy
nadaé¢ nazwy kolumna w tabeli.

names (mydata) [1:4] <- c('chrom', 'start', 'stop', 'typ')

head (mydata)

##  chrom start stop typ V5 V6 V7 V8 V9
## 1 chrl 10000 10600 15_Repetitive/CNV 0 . 10000 10600 245,245,245
## 2 chrl 10600 11137 13_Heterochrom/lo O 10600 11137 245,245,245
## 3 chrl 11137 11737 8_Insulator 0 . 11137 11737 10,190,254
## 4 chrl 11737 11937 11 _Weak_Txn O . 11737 11937 153,255,102
## 5 chrl 11937 12137 7_Weak_Enhancer 0 . 11937 12137 255,252,4
## 6 chrl 12137 14537 11_Weak_Txn O . 12137 14537 153,255,102

Do wizualizacja danych wykorzystamy biblioteke ggplot2.

library(ggplot2)
ggplot(mydata, aes(x=chrom, fill=typ))+geom_bar ()
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Mozemy tez zapisa¢ wyniki do bezposrednio do pliku za pomoca funkcji png.

1_Active_Promoter
10_Txn_Elongation
11 Weak_Txn
12_Repressed
13_Heterochrom/lo
14_Repetitive/CNV
15_Repetitive/CNV
2_Weak_Promoter
3_Poised_Promoter
4 _Strong_Enhancer
5_Strong_Enhancer
6_Weak_Enhancer
7_Weak_Enhancer
8 _Insulator

9 _Txn_Transition

Mozemy dowiedzie¢ sie wiecej o naszych danych korzystajac z funkcji summary oraz dim.

dim(mydata)

## [1] 571339 9

summary (mydata)

## chrom start stop

## chril : 54467  Min. : 0 Min. 10200

## chr2 1 46499 1st Qu.: 33424623 1st Qu.: 33427336

## chr3 : 37617 Median : 66145965 Median : 66150096

## chr6 : 34846  Mean : 77800396  Mean : 77805350

## chrb : 30071  3rd Qu.:114147254  3rd Qu.:114148704

## chr7 1 29420 1249229377  Max. 1249232977

## (Other):338419

#i# typ V5 V6 V7

## 7_Weak_Enhancer :109468 Min. :0 .:571339  Min. : 0
## 11 _Weak_Txn 1 82312 1st Qu.:0 1st Qu.: 33424623
## 13_Heterochrom/lo: 75112 Median :0 Median : 66145965
## 6_Weak_Enhancer : 69111 Mean :0 Mean : 77800396
## b5_Strong_Enhancer: 38604 3rd Qu.:0 3rd Qu.:114147254
## 2_Weak_Promoter : 35065 Max. :0 Max. 1249229377
## (Other) 1161667

# V8 V9

## Min. 10200  255,252,4 :178579

## 1st Qu.: 33427336  245,245,245: 89268



## Median : 66150096 163,255,102: 82312

## Mean : 77805350  250,202,0 : 64090
## 3rd Qu.:114148704 0,176,80 1 42736
## Max. 1249232977  255,105,105: 35065
## (Other) : 79289

summary (mydata$chrom)

## chrl chrl10 chrill chr12 chri13 chri14 chri15 chri16 chrl7 chri18 chr1l9 chr2
## 54467 27263 28246 28863 14064 19133 20277 20113 25570 12324 19947 46499
## chr20 chr21 chr22 chr3 chr4d chr5 chr6 chr7 chr8 chr9 chrX
## 15000 6128 11497 37617 25155 30071 34846 29420 24506 24123 16210

summary (mydata$start)

## Min. 1st Qu. Median Mean 3rd Qu. Max.
## 0 33424623 66145965 77800396 114147254 249229377

Dane w tabeli mydata mozemy modyfikowaé. Mozemy przyktadowo stworzy¢ nowa kolumne zawierajaca
informacje o dlugosci sekwencji (stop-start).

Cwiczenie 1

Prosze utworzy¢ kolumneg size okreslajaca dtugosé kazdej sekwencji z pliku mydata.

##  chrom start stop typ V5 V6 v7 V8 V9 size
## 1 chrl 10000 10600 15_Repetitive/CNV O . 10000 10600 245,245,245 600
## 2 chrl 10600 11137 13_Heterochrom/lo O 10600 11137 245,245,245 537
## 3 chrl 11137 11737 8_Insulator O 11137 11737 10,190,254 600
## 4 chrl 11737 11937 11_Weak_Txn O 11737 11937 153,255,102 200
## 5 chrl 11937 12137  7_Weak_Enhancer O 11937 12137  2565,252,4 200
## 6 chrl 12137 14537 11_Weak_Txn O 12137 14537 153,255,102 2400

Mozemy poznaé¢ podstawowe statystyki takie jak $rednia i odchylenie standardowe dla nowo utworzonej
kolumny za pomocs funkcji mean oraz sd.

# Srednia
mean (mydata$size)

## [1] 4954.585

# odchylentie standardowe
sd (mydata$size)
## [1] 21176.37

Przyjrzyjmy sie ponownie naszemu wykresowi. Mozemy zauwazy¢ iz na osi X prefiks nie miesci si¢ na skali, a
kolejno$é¢ chromosoméw jest btedna.

Cwiczenie 2
Prosze usunaé prefiks ‘chr’ z kolumny chr oraz zmieni¢ typ danych na faktor.

summary (mydata$chrom)

## 1 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 2
## 54467 27263 28246 28863 14064 19133 20277 20113 25570 12324 19947 46499
# 20 21 22 3 4 5 6 7 8 9 X

## 15000 6128 11497 37617 25155 30071 34846 29420 24506 24123 16210

Nastepnie prosze ‘ustawi¢’ chromosomy w kolejnosci 1:22, X, Y



summary (mydata$chrom)

#i# 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
## 54467 46499 37617 25155 30071 34846 29420 24506 24123 27263 28246 28863
#it 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 X Y
## 14064 19133 20277 20113 25570 12324 19947 15000 6128 11497 16210 0

Po tych zmianach nasz wykres bedzie wygladal nastepujaco:
ggplot(mydata, aes(x=chrom, fill=typ))+geom_bar()
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Jezeli chcemy ograniczyé liczbe elementéw genetycznych na naszym wykresie do trzech typéw: “1_Ac-
tive_ Promoter”, “4_ Strong_ Enhancer”, “8_Insulator” mozemy przefiltrowaé nasze dane.

Cwiczenie 3

Przefiltrowaé¢ wyniki w tabeli mydata, tak by nowa tabela zwierala wyniki tylko dla 3 kategorii: - Ac-
tive_ Promoter - Strong_ Enhancer -Insulato

dim(mydata)
## [1] 74029 10

Mozemy zastosowaé funkcje

library(plyr) # pakiet zawiera bardzo przydatng funkcje revalue()

mydata$typ <- revalue(mydata$typ, c("1_Active_Promoter"="Promotor", "4_Strong_Enhancer"="Wzmacniacz","8
summary (mydata$typ)

## Promotor 10_Txn_Elongation 11 _Weak_Txn 12_Repressed

## 15278 0 0 0



## 13_Heterochrom/lo 14_Repetitive/CNV 15_Repetitive/CNV  2_Weak_Promoter

#it 0 0 0 0
## 3_Poised_Promoter Wzmacniacz 5_Strong_Enhancer 6_Weak_Enhancer
# 0 25486 0 0
## 7_Weak_Enhancer Izolator 9_Txn_ Transition
# 0 33265 0

Mozemy wykonaé¢ wykres ponownie

ggplot (mydata, aes(x=chrom, fill=typ))+geom_bar ()
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Modyfikacja wykresu ggplot

Tytut
ggplot (mydata,aes(x=chrom,fill=typ)) + geom_bar() + labs(title="Elementy regulatorowe w poszczegdlnych



Elementy regulatorowe w poszczegoélnych chromosomach
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Podpisy osi

ggplot (mydata,aes (x=chrom,fill=typ)) + geom_bar() + labs(x = "Chromosom",y="Liczba elementéw",fill="Ele



6000 -
S
= Elementy regulatorowe
& 4000 -
e . Promotor
<@
o . Wzmacniacz
8
|zolator
B ]
—
2000 - I I
0- I I II
12345678 91011121314151617 1819202122 X
Chromosom
Modyfikacje

Mozemy utworzy¢ obiekt R z naszym rysunkiem, aby przy dalszych modyfikacjach nie trzaba bylo powtarzaé
kodu.

podstawa <- ggplot(mydata,aes(x=chrom,fill=typ)) + geom_bar() + labs(x = "Chromosom",y="Liczba elemento

Modyfikacje wykresu

podstawa + theme_gray(base_size = 20)
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Mozemy tez zmienia¢ domyslne ustawienia (zmiany beda dotyczyly wszystkich generowanych wykreséw w
sesji)

theme_set (theme_gray(base_size = 20))

podstawa
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Schematy koloréw

Biblioteka “ pozwala na uzycie niestandarowych zestawoéw koloréw. Jest ona szczegdlnie uzyteczna przy
tworzeniu wykreséw i heetmap.

library (RColorBrewer)
display.brewer.all()

Zastosowanie do naszego przykladu:

podstawa + scale_fill_brewer(palette="Setl")
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podstawa + scale_fill_brewer(palette="Y10rRd")
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podstawa + scale_fill_manual(values = c('"green",'"blue","red"))
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Mozemy tez prezenotwaé nasze dane w innej formie

chrom_plot <- ggplot(mydata,aes(x=typ,fill=chrom)) + geom_bar()
chrom_plot
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Aby uzyska¢ wektor koloréw z palety mozemy uzy¢ polecenia:

palettel <- brewer.pal(9,"Setl")
palettel

## [1] "#E41A1C" "#37TEB8" "#4DAF4A" "#984EA3" "#FFTF00" "#FFFF33" "#A65628"
## [8] "#FT781BF" "#999999"

Zmiana czcigki

#podstawa + theme_gray(base_size = 24, base_family = "Times New Roman")

Zmiana rozmiaru czcionki na osi

podstawa + theme(axis.text=element_text(size=20))
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Zmiana rozmiaru czcionki podpisu osi

podstawa + theme(axis.title=element_text(size=20))
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Zmiana rozmiaru czcionki tytulu legendy

podstawa + theme(legend.title=element_text(size=20))
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podstawa + theme(panel.background = element_rect(fill="pink"))
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podstawa + theme(panel.background = element_rect(fill="white"))
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Zmiana linii siatki

podstawa + theme(panel.background = element_rect(fill="white"), panel.grid.major = element_line(colour :
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Usuniecie siatki

podstawa + theme(panel.grid.major = element_line(NA),
panel.grid.minor = element_line(NA))
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Chromosom

podstawa + theme(panel.grid.major.y = element_line(colour = "black",size=0.2),

panel.grid.major.x = element_line(NA),
panel.grid.minor = element_line(NA))
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Zmiana znacznikéw na osiach

podstawa + theme(axis.ticks = element_line(size=2))
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podstawa + theme(axis.ticks = element_line(NA))
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podstawa + theme(axis.ticks = element_line(color="blue",size=2))
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podstawa + theme(axis.ticks = element_line(size=2), # dotyczy = @ y
axis.ticks.x = element_line(color="blue"), # tylko =
axis.ticks.y = element_line(color="red")) # tylkko y

21



6000 =

4000 =

2000 =

Liczba elementow

Chromosom

Zmiana polozenia legendy

podstawa + theme(legend.position="top")
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podstawa + theme(legend.position=c(0,0)) # lewy dél
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podstawa + theme(legend.position=c(1,1)) # prawa géra

Liczba elementow
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Usuniecie legendy
podstawa + labs(fill="")
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podstawa + guides(fill=FALSE)
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Stworzenie wlasnego schematu stylu

publication_style <- podstawa + guides(fill=FALSE) + theme(axis.line = element_line(size=0.5) ,panel.ba
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