ARCH. MED. SAD. KRYM., 2007, LVII, 322-325

Jarostaw Berent

PRACE POGLADOWE

DNAStat wersja 1.2 — program do obstugi bazy danych profili
genetycznych oraz do obliczen biostatystycznych

DNAStat, version 1.2 — a software package for processing genetic profile

databases and biostatistical calculations

Z Katedry i Zaktadu Medycyny Sadowej Uniwersytetu Medycznego w todzi

Kierownik: prof. nadzw. dr hab. n. med. J. Berent

W pracy przedstawiono nowa wersje programu DNA-
Stat do obstugi bazy danych profili genetycznych oraz
do obliczen biostatystycznych. Wersja ta — oznaczona
numerem 1.2 zawiera — poza wszystkimi mozliwosciami
zawartymi wczesniej w wersji 1.0 takze opcje eksportu
wynikow obliczen w formacie plikow *.xIs odczytywa-
nych przez program Microsoft® Office Excel oraz opcje
eksportu i importu bazy populacyjnej uktadéw w formacie
pliku tekstowego *.txt mozliwego do obrobki przez takie
programy, jak np. Microsoft® Notatnik lub EditPad.

This paper presents the new DNAStat version 1.2 for
processing genetic profile databases and biostatistical
calculations. This new version contains, besides all the
options of its predecessor 1.0, a calculation-results file
export option in .xIs format for Microsoft® Office Excel, as
well as the option of importing/exporting the population
base of systems as .txt files for processing in Microsoft®
Notepad or EditPad

WPROWADZENIE

Program DNAStat 1.0 zostat opracowany w roku
2005 i rozprowadzony nieodptatnie wsrod wszyst-
kich zainteresowanych [1]. Jego opis przedstawiono
w poprzedniej publikacji wydrukowanej na tamach
Archiwum Medycyny Sadowej i Kryminologii w roku
2006 [2]. Program ten wzbudzit duze zainteresowa-
nie i zyskat liczne pochlebne oceny uzytkownikdw.
W kursie szkoleniowym, ktory miat miejsce w dniu
11 stycznia 2006 roku wzieto udziat okoto 70 uczest-
nikéw [3]. Podczas dyskusji z uzytkownikami poja-

wity sie sugestie rozszerzenia mozliwosci programu
przez dodatkowe opcje. Przedstawiona w niniejszej
pracy wersja programu 1.2 usuwa kilka drobnych,
cho¢ ucigzliwych niedogodnoéci, jakie wystepowaty
w poprzedniej wersji.

EKSPORT WYNIKOW OBLICZEN

W wersji 1.0 eksport wynikdw obliczen byt moz-
liwy jedynie w formie wydruku w jednej ustalonej
programowo formie, ktéra nie mogta by¢é modyfi-
kowana. Forma ta w praktyce okazata sie trudna do
bezposredniego wykorzystania w opiniach. Stad tez
wyniki byty przepisywane recznie, co z kolei mogto
by¢ potencjalnym zrddtem btedéw. Dlatego tez do-
dano do programu opcje eksportu wynikéw obliczen
w formie plikbw *.xIs odczytywanych przez pro-
gram Microsoft® Office Excel (ryc. 1 2). Taka opcja
umozliwia tatwe przeniesienie wynikow dokonanych
obliczen do dowolnego edytora tekstow stosowa-
nego w poszczegolnych laboratoriach przy pisaniu
opinii. Postepowanie takie zmniejsza mozliwos¢
popetnienia btedu przez wyeliminowanie recznego
przepisywania wynikéw. Wartym przypomnienia jest
rowniez fakt, ze program juz w poprzedniej wers;ji
umozliwiat automatyczne importowanie wynikéw
genotypowania przez bezposrednie wczytanie pliku
CODIS tworzonego przez sekwenator. Zatem przy
dodanej obecnie opcji uzytkownik na zadnym etapie
pracy nie musi juz przepisywac recznie genotypéw,
przy ktérej to czynnosci potencjalna mozliwosé
zaistnienia btedu jest duza. Program z tg opcja byt
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oznaczony numerem 1.1 i przedstawiono go zain-  ktdra miata miejsce w Wisle-Jaworniku w dniach 19-
teresowanym podczas Ogolnopolskiej Konferencji  -20 pazdziernika 2006 roku. Obecnie opisywana
Naukowej: ,Opiniowanie sgdowo-lekarskie w wy-  wersja 1.2 oczywiscie rowniez zawiera te opcje.
branych dziatach medycyny sadowe;j i toksykologii”,

Ryc. 1. Okno programu, z ktérego po obliczeniach mozna wyeksportowa¢ plik *.xIs.
Fig. 1. Program window for post-calculation export of an .xIs file.

Wtz premermaa || Witenz goecho || wirtmapste | Poprion 050000 null | 000000

Pormany  Nuwer 472 Marmshs Igrekowiks I Jam Sugrahes 1234006

Driecha  Numec 479 Hawisha Thsiiaki I Andrzej Sugnetes 123406

Matka Numer: 400 Hawsks Iksifska I Anna Sygnakaa 1234006

| Dawcko Maka

ale1 A2 Al Al 2 ;] Lvagy

" 15 " 18 1EIS,
N [ 15 17 520000
12 2 n 12 1543200
17 F z ] LTITTT
i v T :
[12 i 1 15 | amE|
£ A E] ] 2
14 I E 7 ] 2575190
13 izl 1 15 2500000
7 3 8 3 400EEe
18 a 18 ] 40008

Pl = 37 772850E508E28800

W = 0S30I0TRTR0E

[Cosie J[2mneons | oa | zeim

Ryc. 2. Przyktadowy plik *.xls wyeksportowany po obliczeniach.
Fig. 2. Example of an exported post-calculation .xIs file..
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EKSPORT | IMPORT BAZY POPULACYJNEJ mutacji, wielkos¢ bazy, nazwy poszczegolnych alleli
UKLADOW i ich czestosci byto mozliwe jedynie z klawiatury
poprzez reczne wpisanie tych danych. Byta to pro-

W wersji 1.0 wprowadzenie informacji populacyj- cedura zmudna i bardzo utrudniata np. poréwnanie
nych o uktadach, takich jak: nazwa uktadu, czestos¢  wynikéw obliczen dla réznych baz populacyjnych.
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Dlatego tez w wersji 1.2 dodano do programu op-
cje eksportu i importu tych danych w formie pliku
tekstowego *.txt mozliwego do obrdbki przez takie
programy, jak np. Microsoft® Notatnik lub EditPad
(ryc. 3). Plik taki ma postac: w pierwszej linii gwiazd-
ka, nazwa uktadu tamane przez czesto$¢ mutaciji
tamane przez wielko$¢ bazy i w kolejnych liniach
nazwa allela tamana przez jego czestosé. Po liniach
zawierajgcych dane o pierwszym uktadzie nastepuje
jedna linia wolna i w nastepnych liniach podane sg
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dane o kolejnych uktadach. Zaimportowanie pliku
z danymi usuwa informacje o ukfadach wczes$niej
wprowadzone do programu, nie naruszajac bazy
populacyjnej genotypéw (oséb). Taka opcja umoz-
liwia szybkie i tatwe modyfikowanie posiadanej
bazy np. o nowe allele lub nowe uktady oraz pro-
wadzenie obliczen dla réznych baz. Ponizej (ryc.
4) przedstawiono strukture przyktadowego pliku
tekstowego zawierajacg dane populacyjne pieciu
uktaddéw SNP [4].

Ryc. 3. Okno programu, z ktérego mozna wyeksportowac lub zaimportowaé plik *.txt.

Fig. 3. Program window for importing/exporting of .xt files.
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Ryc. 4. Struktura przyktadowego pliku danych.
Fig. 4. Structure of a sample data file.

*rs2294067/0,00000/160
C/0,48800
G/0,51200

*rs2070764/0,00000/160
T/0,62500
A/0,37500

*rs1063739/0,00000/160
A/0,48800
C/0,51200

*rs2282160/0,00000/160
G/0,51300
A/0,48700

*rs2277216/0,00000/160
C/0,79400
T/0,20600

INSTALACJA AKTUALIZACJI

Plik aktualizacyjny programu ,,DNAStat 1.2.zip”
mozna nieodptatnie pobra¢ ze strony internetowe;j
[5] i po rozpakowaniu wyodrebni¢ z niego plik
»,DNAStat 1.2.exe”. Nastepnie nalezy wyodrebniony
plik skopiowa¢ do katalogu C:\Program Files\Laser\
DNAStat. Ostatnig czynnoscig jest zmiana nazwy
ikony na pulpicie z ,DNAStat 1.0” na ,DNAStat
1.2” i odpowiednia zmiana obiektu docelowego
we wiasciwosciach tej ikony. Dla prawidliowego
dziatania programu konieczne jest wcze$niejsze
zainstalowanie wersji 1.0 z dysku instalacyjnego.
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