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Περιεχόμενο Μαθήματος  

Η σύγχρονη Βιολογία είναι μία επιστήμη που παράγει µεγάλο όγκο δεδομένων. Το µάθηµα 

θα φέρει σε επαφή τους φοιτητές µε βιολογικά δεδομένα από μεθόδους αλληλούχισης 

«επόμενης γενιάς» (όπως µικροσυστοιχίες γονιδίων, αλληλούχισης RNA) και θα παρουσιάσει 

τα κύρια εργαλεία συµπερασµατολογίας καθώς και τις στατιστικές προκλήσεις που 

απαντώνται σε αυτά, όπως ο έλεγχος του ρυθμού των ψευδώς θετικών αποτελεσμάτων η 

µοντελοποίηση βιολογικών δεδομένων απαρίθμησης µέσω γενικευμένων γραμμικών 

μοντέλων έλεγχοι για τη διαφοροποίηση της γονιδιακής έκφρασης µοντελοποίηση της 

ετερογένειας µέσω μοντέλων μείξεων κατανομών μοντέλα κλασικής ή Μπεϋζιανής 

Στατιστικής για την εκτίμηση του βαθμού έκφρασης γονιδίων/ισοµορφών. 

Προαπαιτούμενα 

Το µάθηµα απευθύνεται σε κοινό µε καλό υπόβαθρο στη Στατιστική. Πιο συγκεκριμένα, 

απαιτείται: 

• Καλή γνώση:  

- Εκτιμητικής και Ελέγχων Υποθέσεων 

- Γενικευμένων  Γραμμικών  Μοντέλων 

• Βασικές γνώσεις:  

- Υπολογιστικής Στατιστικής 

- Μπεϋζιανής Συµπερασµατολογίας 

- Προγραμματισμού σε R 

• Σχετικά προσφερόμενα μαθήματα (δεν είναι προαπαιτούμενα):  

- Μοντέλα Bayes στη Στατιστική 

- Στατιστική Μάθηση 

- Στατιστική για µεγάλο όγκο δεδομένων 

Επιδιωκόμενα Μαθησιακά Αποτελέσματα 

Μετά την επιτυχή ολοκλήρωση του μαθήματος, οι φοιτητές θα είναι σε θέση να: 



• γνωρίζουν τις εφαρμογές της Στατιστικής στη Γενετική και Βιοπληροφορική 

• αντιμετωπίζουν µε τον σωστό τρόπο προβλήματα ελέγχου πολλαπλών υποθέσεων 

• μάθουν νέες Στατιστικές μεθοδολογίες που αναπτύχθηκαν τα τελευταία 20 χρόνια, 

όπως το πάντρεμα μεθόδων κλασικής και Μπεϋζιανής Στατιστικής 

• έρθουν σε επαφή µε σύνολα δεδομένων όπως µικροσυστοιχίες, αλληλούχισης RNA, 

και μονοκυτταρικά δεδομένα 

• υλοποιούν κατάλληλους αλγορίθμους στην R και Bioconductor. 
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Διδακτικές και Μαθησιακές Μέθοδοι 

Για την υλοποίηση των κατάλληλων αλγορίθμων θα χρησιμοποιηθεί το λογισμικό ανοικτού 

κώδικα R, το οποίο είναι διαθέσιμο σε όλα τα δημοφιλή λειτουργικά συστήματα (Windows, 

Mac, Linux). Πιο συγκεκριμένα θα χρησιμοποιηθούν εξειδικευμένες βιβλιοθήκες που είναι 

διαθέσιμες στο αποθετήριο https://www.bioconductor.org, όπως limma, DeSeq2, edgeR, 

BitSeq, rsem-EBSeq. 

https://www.bioconductor.org/


Μέθοδοι Αξιολόγησης και Βαθμολόγησης 

Θα πρέπει να παραδοθούν 2 εργασίες οι οποίες αντιστοιχούν στο ≈ 50% του τελικού βαθμού. 

Το υπόλοιπο ≈ 50% αντιστοιχεί στην τελική εξέταση. 

 

 


