
医学遗传资料统计分
析方法的研究与SAS

实现
汇报人： 2024-01-18

REPORTING



目 录

• 引言

• 医学遗传资料统计分析方法

• SAS在医学遗传资料统计分析中的应用

• 实验设计与数据分析

• 结果展示与讨论

• 结论与展望



PART 01

引言

REPORTING



医学遗传资料的重

要性
医学遗传资料是研究人类遗传疾

病的基础，对于揭示疾病的遗传

机制、预防和治疗具有重要意义。

统计分析方法的应

用
统计分析方法是医学遗传资料研

究的重要手段，通过对数据的收

集、整理、分析和解释，可以揭

示疾病的遗传规律和相关因素。

SAS软件的优势

SAS是一款功能强大的统计分析

软件，具有数据处理、数据分析、

数据可视化等多种功能，适用于

医学遗传资料的分析和研究。

研究背景与意义



国内外研究现状及发展趋势

国内外研究现状

目前，国内外学者在医学遗传资料统

计分析方法方面已经开展了大量研究，

包括基因关联分析、基因表达分析、

单倍型分析等。

发展趋势
随着生物技术的不断发展和数据的不

断积累，未来医学遗传资料统计分析

方法将更加注重多组学数据的整合分

析、精准医学的应用以及人工智能等

新技术的结合。



本研究旨在探讨医学遗传资料统计分析方法的研究与应用，

并利用SAS软件实现相关分析方法，为医学遗传疾病的研究

提供有力支持。

研究目的

本研究将重点研究基因关联分析、基因表达分析、单倍型分

析等统计分析方法，并利用SAS软件实现相关算法。同时，

还将结合实际数据进行分析和验证，评估各方法的性能和应

用价值。

研究内容

研究目的和内容
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频数分布和百分比

用于描述分类变量的分布情况，如基因型、疾病状态
等。

均值、标准差和方差

用于描述连续变量的集中趋势和离散程度，如基因表
达量、生物标志物浓度等。

图表展示

如直方图、箱线图等，用于直观展示数据的分布和异
常值情况。

描述性统计方法



通过样本数据推断总体参数，如基因频率、遗
传度等。

参数估计

用于比较两组或多组数据是否存在统计学差异，
如病例组和对照组的基因型分布比较。

假设检验

用于分析多个因素对结果变量的影响，如基因型、环境因子对疾病易感性的联
合作用。

方差分析

推断性统计方法



多重线性回归
用于分析多个自变量对因变量的影响，并考

虑自变量之间的交互作用。

Logistic回归
适用于因变量为二分类或多分类的情况，如

疾病患病风险的预测。

生存分析
用于研究事件发生时间及其影响因素，如基

因型对疾病发病时间的影响。

主成分分析和因子分析
用于降维和提取数据中的主要特征，如基因

表达谱数据的降维处理。

高级统计方法
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SAS软件介绍

SAS支持大规模数据处理，适用于医学遗传资料中的复杂数据分析，如基因关联分析、

遗传风险评估等。

SAS在医学遗传资料分析中的优势

SAS（Statistical Analysis System）是一款功能强大的统计分析软件，广泛应用于医

学、生物学、社会科学等领域的数据分析。

SAS概述

SAS具有强大的数据处理能力，支持多种数据格式导入，提供丰富的统计分析方法，并

可通过编程实现自动化分析。

SAS特点



数据导入与预处理

SAS支持多种数据格式导入，如Excel、CSV、TXT等。用户

可通过数据步或PROC IMPORT步骤将数据导入SAS数据集。

数据清洗

在导入数据后，需要进行数据清洗，包括处理缺失值、异

常值、重复值等。SAS提供多种数据清洗方法，如数据步中

的条件语句、PROC DATASETS等。
数据转换

根据分析需求，可能需要对数据进行转换，如变量重编码、

计算新变量等。SAS提供数据步中的计算语句和函数实现数

据转换。

数据导入
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