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Tip o logie  d i gra fici



Il test t (o t test) è un test parametrico di significatività statistica che utilizza la distribuzione 
t di Student per valutare la stima di una variabile o di un valore.
La distribuzione dei valori t ha come suoi parametri la media e l'errore standard della 
media, e, per campioni grandi, non è sensibile agli scostamenti dalla normalità della forma 
della distribuzione.
Inoltre, sempre per campioni grandi (maggiori di circa 30 casi), la distribuzione t tende a 
coincidere con la distribuzione normale standard (dei valori Z): come abbiamo visto e più 
volte ripetuto, infatti, all’aumentare delle dimensioni del campione, l’errore standard del 
campione tende a coincidere con la deviazione standard della popolazione.

T-t e s t



ANOVA: l’analisi della varianza spiegata semplice

L’analisi della varianza (ANOVA, dall’inglese Analysis of Variance) comprende una serie di test 
statistici che rientrano nell’ambito della statistica inferenziale. Scopri in questo articolo quando 
si può usare, quale test scegliere e come si interpretano i risultati. 

L’ANOVA è una generalizzazione del test t. Entrambe le tecniche si utilizzano infatti per il 
confronto di valori medi. La differenza è che:

il test t permette di confrontare solo due gruppi
l’ANOVA permette di confrontare un numero qualsiasi di gruppi



Il p-value è la probabilità di ottenere un risultato almeno così estremo di quello osservato se 
l’ipotesi nulla è vera.In altre parole: indica quanto è compatibile il risultato con il caso.

P-Va lu e

p piccolo (es. p < 0.05)
→ È improbabile che la differenza osservata sia dovuta al caso.
→ Si rifiuta l’ipotesi nulla.

p grande (es. p > 0.05)
→ Il risultato è compatibile con la variabilità naturale.
→ Non si rifiuta l’ipotesi nulla.



Nel t-test (confronto tra due gruppi)
Il p-value indica quanto è probabile ottenere una differenza tra le due medie almeno così 
grande se in realtà non c’è alcuna differenza reale (ipotesi nulla: μ₁ = μ₂).

 p-value basso (p < 0.05)
→ La differenza osservata tra le due medie è difficile da spiegare col caso.
→ Concludiamo che i due gruppi sono significativamente diversi.
→ Esempio in Biotecnologie: due trattamenti cellulari rispondono diversamente.

 p-value alto (p > 0.05)
→ La differenza osservata potrebbe essere solo rumore.
→ Concludiamo che non c’è evidenza sufficiente per dire che le medie siano divers

Nell’ANOVA (confronto tra 3 o più gruppi)
Il p-value misura quanto è probabile osservare variazioni tra le medie dei gruppi più grandi 
di quelle attese solo per variabilità casuale (ipotesi nulla: μ₁ = μ₂ = μ₃ = …).

 p-value basso (p < 0.05)
→ Le differenze tra i gruppi sono troppo grandi per essere casuali.
→ Conclusione: almeno un gruppo differisce dagli altri.

 p-value alto (p > 0.05)
→ Le medie dei gruppi sono compatibili con essere uguali.
→ Nessuna evidenza statistica di differenze.





La PCA, o Principal Component Analysis, è uno strumento che ci aiuta proprio a questo: 
prende un insieme di dati complesso e lo semplifica, mantenendo però la maggior parte 
delle informazioni importanti.

La PCA cerca le direzioni in cui questa nuvola “si allunga” di più. Queste direzioni sono 
chiamate Componenti Principali, e rappresentano gli assi lungo cui i dati mostrano la 
massima variabilità.



La PCA è una tecnica che riduce la complessità dei dati senza perdere il significato biologico. 
Ti aiuta a vedere pattern che sarebbero impossibili da cogliere guardando una variabile alla 
volta. È una lente che condensa centinaia di dimensioni in un’immagine comprensibile, 
rivelando relazioni, gruppi e differenze in modo immediato.
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Cosa ci permette di vedere una PCA?
Se due campioni finiscono vicini sul grafico, 
significa che hanno profili molto simili. Se 
invece finiscono lontani, vuol dire che 
differiscono per molte variabili allo stesso 
tempo. In questo modo possiamo vedere, per 
esempio, se un trattamento separa 
chiaramente i campioni dal controllo, se due 
gruppi biologici hanno caratteristiche diverse o 
se c’è un outlier sospetto.



Una heatmap è una rappresentazione grafica che usa i colori per mostrare l’intensità di un 
valore.
Nelle analisi biologiche e biotecnologiche è uno degli strumenti più utili per visualizzare 
grandi matrici di dati, come profili metabolomici, proteomici o di espressione genica.
L’idea è molto intuitiva:
•ogni riga rappresenta un campione o una variabile (per esempio un metabolita);
•ogni colonna rappresenta un’altra dimensione del dataset (per esempio altri metaboliti, 
geni o condizioni sperimentali);
•il colore della cella indica l’intensità del valore (basso, medio, alto).

Spesso la heatmap è accompagnata da un 
clustering gerarchico (i dendrogrammi ai 
lati), che raggruppano in automatico 
campioni o variabili con comportamenti 
simili.
Questo permette di individuare cluster 
biologicamente rilevanti, come trattamenti 
che generano profili simili o metaboliti che 
rispondono alla stessa condizione.





La PLS-DA è una tecnica di classificazione multivariata molto usata in metabolomica, 
proteomica e dati “omics”.
È simile alla PCA, ma con una differenza fondamentale:
- la PCA è non supervisionata, mentre
- la PLS-DA è supervisionata.

Cosa significa?
La PCA cerca di trovare pattern nei dati senza sapere quali campioni appartengono a quale 
gruppo.
La PLS-DA, invece, conosce già le classi (es. controllo vs trattamento, malato vs sano) e 
costruisce un modello per massimizzare la separazione tra questi gruppi.

Come lavora la PLS-DA:
1.Prende il dataset multivariato (es. migliaia di metaboliti).
2.Cerca combinazioni lineari delle variabili che spiegano la variazione tra i gruppi.
3.Costruisce componenti latenti simili alle PC della PCA, ma orientate a massimizzare la 
discriminazione.
4.Produce grafici in cui i gruppi appaiono ben separati.



Il machine learning è un insieme di tecniche che permettono a un computer di imparare dai 
dati.
In biotecnologie è sempre più usato per:
•classificare campioni (malato vs sano)
•predire risposte a trattamenti
•identificare biomarcatori
•analizzare dati omici ad alta dimensionalità

LDA SVMNB

RF KNN



È uno strumento potente, ma va usato con attenzione, perché rischia di andare 
incontro ad overfitting, cioè imparare troppo bene il dataset e fallire su dati nuovi.
Per questo si usano tecniche come cross-validation, permutation test, VIP scores e 
plots di errore per valutare la robustezza del modello.





PLS- Discriminant Analysis
Cross-Validation

(10-Fold Summary)

Semi-Target 27 alkaloids
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