
TP Bioinformatique:
Statistiques avec

1 Objectifs de ce TP

Nous vous proposons d’étudier sous des données concernant le sommeil chez les mammifères,
et ses liens avec leur environnement et leur mode de vie[1]. Ce TP doit vous permettre de continuer
votre initiation au language , ainsi que de réaliser des analyses statistiques sur un jeu de données
réel, et donc de réviser des notions importantes de statistiques.

2 Importation des données et quelques analyses simples

Dans cette partie, vous allez utiliser les données du fichier TP_bioinfo_L2_sleep.txt, disponible
à l’adresse http://pbil.univ-lyon1.fr/R/donnees/TP_bioinfo_L2_sleep.txt. Pour l’ensemble
du TP, si une question vous est posée et que vous ne savez pas quelle commande utiliser, employez
l’aide de et les différentes façons de chercher à l’intérieur pour trouver les commandes requises.

1. Importez le fichier sous , dans un objet appelé sleep en utilisant la fonction read.table()

(regardez bien les paramètres de chaque fonction avant de l’utiliser, ainsi que les exemples
d’utilisation grâce à l’aide de et de votre cours).

2. Utilisez la commande colnames() pour afficher les noms des colonnes de ce jeu de données.

Les différentes colonnes du fichier contiennent, pour 40 espèces de mammifères, dans cet ordre :

Species Le nom de l’espèce.

Body.weight Le poids moyen, en kilos.

Brain.weight Le poids moyen du cerveau, en grammes.

Total.sleep La durée moyenne du sommeil, en heures.

Danger.index Le niveau relatif de danger auquel est exposé l’espèce, de par son mode de vie
(exposé ou non) et ses prédateurs naturels.

Order L’ordre cladistique dans lequel est rangée l’espèce : A pour les Artiodactyles, C pour les
Carnivores, D pour les Périssodactyles, P pour les Primates, R pour les Rongeurs et S pour
les Soricomorphes (anciennement classés comme Insectivores).

Vous pouvez désormais analyser l’objet sleep :

3. Affichez les 5 premières lignes de l’objet sleep.

4. Calculez et enregistrez dans un vecteur rapport le rapport du poids du cerveau sur le poids
du corps (attention aux unités) : quelle est l’espèce qui a le rapport le plus élevé ? Qu’en
concluez-vous ?
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5. Listez les espèces qui dorment moins de 6h par jour. Ont-elles un point commun ?

6. Affichez un sommaire des différentes colonnes du jeu de données.

7. Représentez graphiquement la durée de sommeil en fonction de la variable rapport calculée
precédemment, grâce à la fonction plot(). Calculez la covariance et la corrélation entre ces
variables. Vérifiez que vous retrouvez bien le coefficient de corrélation si vous le calculez à
partie de la covariance. Testez si le coefficient de corrélation est significativement différent
de 0 (vous pouvez vérifier manuellement votre réponse à l’aide de vos tables statistiques,
en sachant que t38,5% = 2.024 et t38,1% = 2.711). Calculez les coefficients de la droite de
régression à l’aide de la fonction lm(). Ajoutez une droite de régression à la figure à l’aide
des commandes abline() et lm().

8. Visualisez graphiquement l’importance de la phylogénie des espèces sur la durée du sommeil
grâce à la fonction boxplot(), dont la syntaxe est décrite dans le TP précédent. Interprétez
les résultats.

3 Quelques tests statistiques

Avec le graphique boxplot vous avez pu constater visuellement des différences de durée du
sommeil en fonction de l’ordre cladistique. On souhaite maintenant savoir si ces différences sont
significatives. Réfléchissez à un test statistique que vous pourriez appliquer pour comparer les
moyennes des durées de sommeil des différents ordres pris deux à deux (par exemple pour comparer
les Primates et les Carnivores).

3.1 Test de comparaison de variances

Avant de faire un test de comparaison de moyennes vous devez vérifier si les variances des
deux échantillons ne sont pas significativement différentes (test de l’homoscédasticité). La fonction
qui réalise ce test dans est var.test(). Regardez la documentation de cette fonction, puis
effectuez le test d’homoscédasticité de la durée du sommeil entre les différents ordres pris deux à
deux. Quelles conclusions tirez-vous ?

3.2 Test de comparaison de moyennes

Quel test devez-vous appliquer maintenant pour comparer les moyennes des durées de sommeil
entre chaque couple d’ordres ?

1. Quelle est l’hypothèse nulle de ce test ?

2. Quelles sont les différentes conditions d’application ?

3. Trouvez la commande de ce test sous .

4. À l’aide de cette commande, comparez le temps de sommeil entre les Artiodactyles et les
Carnivores, puis entre les Primates et les Rongeurs.

5. Quelles sont vos conclusions ?
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3.3 Impact d’un facteur sur une variable

L’analyse précédente n’est pas la bonne méthode quand on veut vérifier l’influence globale d’un
facteur (l’ordre) sur une variable quantitative (la durée du sommeil). Analysez maintenant l’impact
du facteur ”ordre” sur la variable ”Durée du sommeil” :

1. Décrivez ces deux variables (quantitative-qualitative, fixe-aléatoire...)

2. Quel type de test allez vous appliquer et pourquoi ?

3. Quelle est la commande correspondante ?

4. Quelles sont les conditions d’application ?

5. Commentez le résultat.

6. Faites la même analyse en regardant non plus si la position phylogénétique est significativement
reliée à la durée du sommeil, mais si la durée du sommeil dépend du niveau relatif de danger
de l’espèce. Que concluez-vous ? Ce résultat est-il compatibles avec le résultat précédent ?

3.4 Impact de deux facteurs sur une variable

On veut maintenant prendre en compte à la fois l’effet de la position phylogénétique des espèces
et le niveau relatif de danger de leur environnement, simultanément.

1. Quel type de test allez vous appliquer et pourquoi ?

2. Quelles sont les conditions d’application ?

3. La commande pour réaliser une ANOVA 2 de la variable y en fonction des facteurs x et
z est aov(y~x*z). Adaptez cette commande à votre situation et réalisez le test.

4. Le résultat est-il en accord avec ce que vous avez vu précedemment ?

3.5 Indépendance de deux facteurs

Pour expliquer le décalages entre les résultats des ANOVA1 et de l’ANOVA2, on va regarder
si les deux facteurs de l’ANOVA 2 sont indépendants.

1. Quel type de test allez vous appliquer et pourquoi ?

2. La commande pour obtenir une table de contingence croisée des deux variables x et y est
table(x,y). À Partir de cela, trouvez et effectuez le test nécessaire.

3. Les deux facteurs sont ils indépendants ? Cela vous permet-il d’expliquer vos résultats précédents ?
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