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Wprowadzenie

Praca doktorska omawiana w niniejszym autoreferacie po§wiecona jest zagadnieniu detekcji
skupisk (ang. cluster recognition; cluster analysis) w zbiorach danych zawierajacych szum,
ze szczegdlnym uwzglednieniem danych pozyskiwanych w technikach pomiarowych biologii
molekularnej oraz nowoczesnych metodach diagnostyki medycznej. Szum w zbiorach da-
nych moze wigzaé sie z wystepowaniem w nich obserwacji nie odnoszacych sie¢ bezposrednio
do przedmiotu badan (tzw. szum tta — ang. background noise) lub tez z zaburzeniem po-
szczegolnych obserwacji wynikajacym z niedoktadnosci metody pomiarowej (tzw. szum
addytywny — ang. additive noise). Za przyklad postuzyé moze opracowana pod koniec lat
dziewiecdziesiatych XX wieku technika mikromacierzy DNA. Pozwala ona na réwnoczesny
pomiar poziomow ekspresji wielu tysiecy genéw. Pozyskiwane poziomy ekspresji sa jednak
obarczone znaczacymi btedami pomiarowymi, ktore probuje sie redukowaé specjalnie w
tym celu opracowanymi metodami normalizacji danych mikromacierzowych. Co wiecej, w
typowym eksperymencie z wykorzystaniem mikromacierzy jedynie niektore z genow, kto-
rych poziom ekspresji jest oznaczany, okazuja sie by¢ potencjalnie powigzane z badanym
procesem biologicznym. Technika mikromacierzy nie jest jedyna metoda biologii moleku-
larnej generujaca znaczne ilosci danych. W wielu innych obszarach nauk biomedycznych
zaawansowane techniki eksperymentalne umozliwity pozyskanie na tyle obszernych zbioréow
danych, by konieczne stato sie opracowanie metod pozwalajacych na wskazanie w dostep-
nych danych obserwacji potencjalnie istotnych dla wybranego przedmiotu badan.

W klasycznych algorytmach analizy skupisk, pojedyncze skupisko rozumiane jest jako
grupa obserwacji podobnych w zadanej mierze odlegltosci, wyodrebniona przestrzennie od
innych obserwacji w zbiorze danych. Zaktada sie przy tym, iz kazda obserwacja w zbiorze
danych przynalezy do jednego skupiska lub, w przypadku metod rozmytej analizy skupisk
(ang. fuzzy clustering methods), ma przypisany zestaw wspotczynnikow przynaleznosci do
poszczegdlnych skupisk. Tak postawiona definicja skupiska jest jednak nieprzydatna w
przypadku zbioréw danych obarczonych znaczgcym poziomem szumu. Obecno$é szumu
moze bowiem spowodowaé¢ brak wyraznego, przestrzennego wyodrebnienia jakiejkolwiek
grupy obserwacji. Co wiecej, obserwacji bedacych manifestacja szumu tta w zbiorze danych
nie nalezy traktowaé jako elementow skupisk. W przypadku zbiorow danych obarczonych
szumem konieczne jest wiec postawienie nowej definicji skupiska — w takim przypadku
skupiskiem bedzie cze$¢ zbioru danych charakteryzujaca sie lokalna gestoscia obserwacji
wyzsza od gestosci obserwacji w otaczajacym ja szumie tla.

Poczawszy od lat 90-tych algorytmy analizy skupisk oparte na kryterium lokalnej gesto-
Sci obserwacji sa przedmiotem intensywnych prac badawczych. W publikowanych pracach
skutecznosé proponowanych algorytméw oceniana jest zazwyczaj na podstawie rezultatow
analizy skupisk dla kilku testowych zbioréw danych. Brak jest natomiast iloSciowej oceny
skutecznosci proponowanych metod w zaleznosci od poziomu szumu w analizowanym zbio-
rze danych. Co wiecej, do$wiadczenia autora referowanej rozprawy doktorskiej wskazuja, iz
nawet szeroko cytowane metody detekeji skupisk na podstawie kryterium gestosci obserwa-
cji sa w istocie stosunkowo mato odporne na narastajacy poziom szumu w danych. Niska
skutecznosé okazuje sie by¢ wynikiem wrazliwosci stosowanych w tych algorytmach technik
estymacji gestosci na wzrost amplitudy szumu addytywnego lub tez wzrost ilosci obserwacji



w obrebie szumu tta. W praktycznych zastosowaniach wspomnianych algorytmoéw proble-
matyczny jest takze dobor odpowiednich wartosci parametrow, ktore pozwalatyby usunaé
ze zbioru danych szum tta bez znaczacego uszczerbku dla wystepujacej w nim struktury
skupisk.

Teza i cele rozprawy

W referowanej pracy postawitem nastepujaca teze: rozktad gestosci w zbiorze obserwa-
cJi mozna oszacowac za pomocqg wielokrotne] wymiany komunikatow wzdtuz krawedzi grafu
k-najblizszych sqsiadow, w ktorym wierzchotki reprezentujq obserwacje. TreScig komuni-
katow przesytanych pomiedzy wierzchotkami sq poprawki do oszacowan wartosci gestosct,
wyznaczone na podstawie pozycji wierzchotkow w posortowanych listach sqsiedztwa grafu.
Proponowana metoda estymacji gestosci moze byc stosowana zarowno w przypadku obserwa-
¢t bedgceych wielowymiarowymi wektoramsi cech jak ¢ zbiorow danych opisanych za pomocq
macierzy wartosci miary niepodobienstwa obserwacyi. Proponowany estymator umozliwia
skonstruowanie algorytmu analizy skupisk w danych obarczonych szumem addytywnym oraz
szumem tta, charakteryzujgcego sie wiekszq doktadnoscig niz klasyczne algorytmy rozpozna-
Jace skupiska na podstawie kryterium gestosci obserwacji. W potgczeniu z metodqg wizualiza-
cji zbtorow danych, opartg na technice skalowania wielowymiarowego poprzez minimalizacje
funkcji naprezenia wizualizacyi, proponowany algorytm analizy skupisk rozpoznaje w danych
biomedycznych grupy obserwacyi zgodne z naturg badanych obiektow lub procesow.

Celem rozprawy jest zaproponowanie odpornej na szum, zaréwno addytywny jak i tta,
metody estymacji rozkltadoéw gestosci w zbiorach danych i opracowanie na jej podstawie
algorytmu analizy skupisk dla danych o wysokim poziomie szumu. W tym zakresie nacisk
potozony jest zaréwno na opracowanie nowych algorytméw jak i na iloSciowa ocene ich
odpornosci na szum i odniesienie otrzymanych wynikéw do analogicznej oceny metod za-
proponowanych w literaturze. Gtéwnym obszarem zastosowan proponowanych algorytméow
jest analiza danych pozyskiwanych w biologii molekularnej i medycynie. W wielu wypad-
kach dane te nie maja charakteru wielowymiarowych wektoréw cech lecz sktadaja sie na nie
obiekty o bardziej ztozonej strukturze, ktére mozna jedynie poréwnywaé za pomoca odpo-
wiednio w tym celu zaprojektowanych miar niepodobienstwa. Realizacja postawionego celu
wymaga wiec opracowania algorytmoéw przydatnych nie tylko dla danych wektorowych lecz
takze danych opisanych przez macierze wartosci miary niepodobienistwa dla par obserwacji.

Praktyczne zastosowania metod detekcji skupisk w danych obarczonych szumem wiaza
sie z koniecznosciag doboru wartosci parametréow, ktoére moga w istotny sposob wplywaé na
konicowy rezultat analizy. W szczegolnosci, algorytmy te wymagaja wskazania jaki odse-
tek obserwacji w zbiorze danych wydaje sie by¢ czescig szumu tta lub alternatywnie, jaka
jest graniczna wartos¢ gestosci obserwacji bedacych manifestacja szumu. W przypadku
szumu o gestosci niewielkiej w poréwnaniu do gestosci skupisk, maksymalna gestosé obser-
wacji w szumie tla mozna ustali¢ na podstawie histogramu wartosci gestosci oszacowanych
dla analizowanego zbioru danych. W trudniejszych problemach histogram gestosci moze
jednak nie da¢ jednoznacznego oszacowania dla tego parametru. Parametry algorytmow
analizy skupisk moga takze wpltywac na ,rozdzielczo$¢” konstruowanych struktur skupisk,



prowadzac, w zaleznosci od wybranych wartosci, do uzyskania niewielkiej liczby duzych
skupisk lub tez wiekszej liczby skupisk mniejszych. Powyzsze zagadnienia wskazuja kolejny
cel rozprawy, ktérym jest opracowanie metody wizualizacji zbioréw danych, pozwalajacej
na doboér odpowiednich wartosci parametréow dla proponowanych algorytmow estymacji ge-
stosdci i analizy skupisk oraz umozliwiajgcej weryfikacje zgodnosci konstruowanych struktur
skupisk z rozktadem obserwacji w zbiorze danych. Z powodoéw przedstawionych w poprzed-
nim akapicie, metoda ta powinna by¢ przydatna zaréwno dla danych wektorowych jak i
danych opisanych przez warto$ci miary niepodobienstwa dla par obserwacji.

Ostatnim celem niniejszej rozprawy jest weryfikacja skutecznosci zaproponowanych al-
gorytmow w rzeczywistych zagadnieniach analizy danych biomedycznych. W tym miejscu
warto zwroci¢é uwage na réznorodnosé typéw danych, z ktérymi mamy do czynienia w bio-
logii i medycynie. W zagadnieniach zwiazanych z obrazowaniem medycznym konstruowane
sa zbiory danych wektorowych opisujace struktury widoczne na pozyskiwanych zdjeciach.
Moga to by¢ np. statystyczne cechy rozktadéw intensywnosci pikseli na fragmentach zdjec¢
mammograficznych. W ramach eksperymentéow mikromacierzowych pozyskiwanie sa dane
w postaci serii czasowych opisujacych przebieg pozioméw ekspresji gendéw w trakcie rozno-
rodnych zjawisk biologicznych lub tez proceséw chorobowych. W biologii molekularnej zna-
czaca role odgrywa analiza sekwencji polimeréw biologicznych, takich jak czasteczki DNA i
RNA lub tancuchy biatkowe. W tym przypadku analizowanymi danymi sg napisy reprezen-
tujace badane sekwencje. Z jeszcze innym typem danych mamy do czynienia w przypadku
badan strukturalnych w biologii molekularnej. Tutaj obserwacja w zbiorze danych jest
opis trojwymiarowej struktury bioczasteczki, np. biatka, w postaci wspotrzednych prze-
strzennych skladajacych sie na nia atoméw. Demonstracja przydatnoéci proponowanych
algorytmoéw w problemach analizy danych zwiazanych z wspotczesna biologia i medycyna
musi uwzglednia¢ wszystkie wymienione tu podstawowe typy danych biomedycznych.

Zawarto$¢ rozprawy

Glowna czesé rozprawy otwiera rozdzial prezentujacy formalnie problem detekeji skupisk w
zbiorach danych oraz wprowadzajacy definicje dwoch podstawowych kategorii szumu w da-
nych, tj. szumu addytywnego i szumu tta. Rozdziat ten wskazuje takze dostepne w literatu-
rze podstawowe wyniki teoretyczne dotyczace NP—zupetnosci problemu analizy skupisk. W
tym kontekscie podkreslona jest koniecznosé poszukiwania algorytmoéw konstruujacych sub-
optymalne struktury skupisk przy akceptowalnej, z punktu widzenia dostepnej mocy obli-
czeniowej oraz rozmiaréw analizowanych zbioréw danych, ztozonosci obliczeniowej. Kolejny
rozdzial prezentuje opublikowane w literaturze najwazniejsze klasyczne algorytmy analizy
skupisk oraz wszystkie znaczace rezultaty dotyczace analizy skupisk dla danych obarczo-
nych szumem. Dalsza czes¢ przegladu literatury poswiecona jest metodom wizualizacji
zbioréow danych. W tym zakresie omawiane sa zaroéwno klasyczne algorytmy wizualizacji
jak i techniki odwzorowywania zbiorow danych, w ktorych obserwacje leza na wielowymia-
rowych powierzchniach (ang. manifold mapping techniques). Rozdzialy te uwzgledniaja
dostepne w literaturze rezultaty ocen skutecznosci prezentowanych metod oraz omawiaja
potencjalny zakres ich zastosowan i gléwne ograniczenia z perspektywy celow niniejszej

pracy.



Kolejne rozdzialy rozprawy prezentuje wyniki moich prac badawczych. W pierwszej
kolejnosci proponuje nowy algorytm estymacji gestosci. W szczegdlnoéci, prezentuje me-
tode oszacowania poziomow gestosci na podstawie pozycji obserwacji w listach sasiedztwa
grafu k-—najblizszych sasiadéw zbudowanego nad zbiorem obserwacji. Nastepnie proponuje
nowy algorytm analizy skupisk wykorzystujacy zaproponowana metode estymacji gestosci.
Algorytm ten na podstawie oszacowanych poziomoéw gesto$ci poszukuje tzw. obserwa-
cgi reprezentatywnych, wokot ktorych konstruowane sa poszczegolne skupiska. W dalszej
czesci rozprawy prezentuje metode wizualizacji danych utatwiajaca praktyczne stosowanie
zaproponowanych algorytmow estymacji gestosci i analizy skupisk. Proponowana metoda
wizualizacji jest rozwinieciem opisanej w literaturze tzw. czgsteczkowej metody skalowania
wielowymiarowego. Proponuje takze heurystyczng technike przyspieszania procesu wizuali-
zacji danych omawianym algorytmem.

Nastepny rozdzial pracy doktorskiej prezentuje wyniki, ktore uzyskatem w ramach eks-
perymentalnej oceny skutecznosci zaproponowanych metod. W pierwszej czesci rozdziatu
ilustruje dziatanie metody estymacji gestosci i algorytmu analizy skupisk na przyktadzie
kilku prostych zbioréw danych. Nastepnie prezentuje ilosciowe wyniki dotyczace zbiezno-
Sci zaproponowanej metody estymacji gestosci. W dalszej kolejnosci prezentuje ilosciowa
ocene odpornosci zaproponowanej metody analizy skupisk na szum addytywny i szum tta.
Przedstawiam takze wyniki analogicznej oceny ilosciowej dla trzech zaproponowanych w li-
teraturze, znaczacych algorytmow analizy skupisk w danych obarczonych szumem. Kolejne
wyniki eksperymentalne wykazuja zbiezno$¢ zaproponowanej metody wizualizacji danych
i prezentuja ilosciowa ocene jakosci odwzorowan konstruowanych z wykorzystaniem zapro-
ponowanej heurystycznej techniki przyspieszania procesu wizualizacji.

Kolejna czeéé¢ rozprawy przedstawia wyniki, ktore uzyskatem stosujac zaproponowane
algorytmy w rzeczywistych zagadnieniach zwiazanych z analizg skupisk w danych biome-
dycznych. Prezentuje wyniki dla czterech roznych typéw danych. Pierwsze rezultaty przed-
stawiaja identyfikacje skupisk w sekwencjach niekodujacych czasteczek RNA. Nastepnie
przedstawiam analize skupisk w zbiorze trojwymiarowych struktur tancuchéw biatkowych
wystepujacych w komorkach czltowieka. W dalszej kolejnosci prezentuje zastosowanie za-
proponowanej metody estymacji gestoéci w zagadnieniu wyboru z duzej ilosci danych mi-
kromacierzowych niewielkiego zestawu profili ekspresji genéw, ktory precyzyjnie opisuje
zjawisko biologiczne bedace przedmiotem eksperymentu mikromacierzowego. Na zakoricze-
nie tej czedci pracy przedstawiam analize skupisk w zbiorze wielowymiarowych wektorow
cech opisujacych fragmenty zdje¢ monograficznych, w ktoérych podejrzewa sie wystepowanie
tzw. mikrozwapnien. W kazdym omawianym zastosowaniu prezentowane wyniki odnoszone
sa do dostepnej wiedzy dziedzinowej, pozyskanej z publicznych repozytoriow danych bio-
medycznych.

Prace zamyka rozdzial podsumowujacy najwazniejsze wnioski plynace z uzyskanych
rezultatow i odnoszacy je do postawionej tezy oraz celow pracy. W rozdziale tym omawiam
takze szczegodlnie obiecujace kierunki dalszych badan nad algorytmami analizy skupisk i
wizualizacji zbioréw danych obarczonych szumem.



Najwazniejsze wyniki

Prezentacje oryginalnych rezultatow rozprawy rozpoczyna rozdziat 5. W pierwsze]j czesci
rozdziatu proponuje nowa metode estymacji rozktadow gestosci w zbiorach obserwacji. W
algorytmie tym obserwacje sg organizowane sa w graf k—najblizszych sasiadow. Nastepnie,
wykonywana jest iteracyjna procedura szacowania poprawek do poziomoéw gestosci, ktora
buduje rozktad gestosci obserwacji w zbiorze danych. Procedura estymacji gestosci stanowi
podstawe algorytmu analizy skupisk, ktory zaproponowatem w drugiej czesci rozdziatu 5.
Algorytm ten rozpoczyna analize skupisk usuwajac ze zbioru danych obserwacje, dla kto-
rych oszacowano wartosci gestosci ponizej zadanej przez uzytkownika wartosci progowe;.
Posréd pozostatych obserwacji algorytm identyfikuje obserwacje reprezentatywne. Wokot
obserwacji reprezentatywnych algorytm konstruuje skupiska homocentryczne (ang. homo-
centric clusters). Skupiska te moga by¢ nastepnie taczone w skupiska wielocentryczne (ang.
multicentric clusters), jesli w zbiorze danych poszukiwana jest ,gruboziarnista” struktura
skupisk. Koncowa czes¢ rozdziatu 5 poswiecona jest szczegétom implementacji zapropo-
nowanych algorytmoéow. Prezentuje, miedzy innymi, implementacje réwnolegte zapropono-
wanych algorytmow, przeznaczone dla komputeréw wieloprocesorowych z pamiecia wspot-
dzielona.

Rozdzial 6 prezentuje rezultaty rozprawy w zakresie wizualizacji zbioréw danych. Pro-
ponuje w nim rozwiniecie opisanej w literaturze czasteczkowej metody skalowania wielowy-
miarowego. Metoda wyjsciowa konstruuje odwzorowanie wizualizowanego zbioru danych
poprzez prowadzenie klasycznej dynamiki czastek (reprezentujacych obserwacje w zbiorze
danych) z funkcja potencjatu dla oddziatywan konserwatywnych zadana przez funkcje na-
prezenia wizualizacji oraz z uwzglednieniem uproszczonych sit tarcia, ktore rozpraszaja
energie kinetyczna. Proponuje rozszerzenie polegajace na zastapieniu klasycznej dynamiki
czastek Dyssypatywna Dynamika Czastek (ang. Dissipative Particle Dynamics — DPD), co
pozwala na jawng kontrole temperatury uktadu w trakcie procesu poszukiwania minimum.
Dzieki temu mozliwe staje sie symulowane wyzarzenie uktadu. W rozdziale 6 prezentuje
takze heurystyczna metode przyspieszenia procesu symulowanego wyzarzania. Polega ona
na usunieciu czedci czlonéw z funkeji naprezenia wizualizacji. Dzieki temu maleje ilog¢
oddzialywan w symulowanym uktadzie, a tym samym maleje ilo$¢ obliczen przypadajaca
na krok symulacji. W koncowej czesci rozdzialu 6 prezentuje implementacje réwnolegta
zaproponowanej metody wizualizacji, przeznaczong dla komputeréw wieloprocesorowych z
pamiecia dzielong.

W rozdziale 7 przedstawiam wyniki eksperymentalnej oceny skutecznosci zapropono-
wanych algorytméw. Rozdzial otwiera opis zaczerpnietej z literatury metody wyznaczania
odlegltosci pomiedzy dwoma propozycjami struktury skupisk dla tego samego zbioru da-
nych. Omawiam takze zaczerpnieta z literatury metode dopasowania réznych wizualizacji
tego samego zbioru danych oraz jej zastosowanie do wyznaczania odlegtosci pomiedzy wi-
zualizacjami. Nastepnie prezentuje testowy, syntetyczny zbiér danych sktadajacy sie z 11
czesciowo przylegajacych do siebie skupisk z 10-cio wymiarowej przestrzeni Euklidesowe;j.
Omawiam takze technike wprowadzania do tych danych szumu addytywnego oraz szumu
tta. Omoéwione tu miary odlegtosci i testowy zbiér danych sa wykorzystane we wszystkich
iloSciowych testach prezentowanych w dalszej czesci rozdziatu 7.



Ocene skutecznosci zaproponowanego algorytmu analizy skupisk rozpoczynam od za-
prezentowania kilku przyktadowych wynikéw dla dwu- i trojwymiarowych zbiorow danych.
Jeden z prezentowanych rezultatéow przedstawiono na rysunku 1. W dalszej czesci roz-

Rysunek 1: Rezultaty analizy skupisk w syntetycznym, tréjwymiarowym zbiorze danych,
sktadajacym sie z dwoch szedciennych skupisk ,zanurzonych” w intensywnym szumie tta.
Przedstawiono oryginalny zbiér danych, rozktad gesto$ci obserwacji oszacowany za po-
moca zaproponowanego w rozprawie estymatora gestosci oraz skupiska zidentyfikowane za
pomoca zaproponowanego w rozprawie algorytmu analizy skupisk.

dziatlu 7 prezentuje wyniki eksperymentalne wskazujace, iz procedura estymacji gestosci
jest zbiezna. Rezultat ten jest istotny ze wzgledu na iteracyjny charakter tej procedury.
Kolejne wyniki prezentuja ilosciowo odpornosé zaproponowanego algorytmu analizy sku-
pisk na szum addytywny i szum tta. Wyniki te uzyskatem wprowadzajac do testowego
zbioru danych szum o rosnacej intensywnosci i odnoszac, za pomoca wspomnianej powy-
zej miary odlegtosci, struktury skupisk konstruowane przez zaproponowany algorytm do
znanej, prawidtowej struktury skupisk. Analogiczna ocene ilosciows przeprowadzitem dla
trzech zaczerpnietych z literatury, znaczacych algorytmow analizy skupisk w danych obar-
czonych szumem. Uzyskane rezultaty przedstawiaja wykresy na rysunku 2. Rygorystyczna
ocena ilosciowa skutecznosci poréwnywanych metod ujawnia, iz algorytmy zaczerpniete z
literatury sa w istocie wrazliwe na rosnacy poziom szumu. W przeciwienistwie do nich, algo-
rytm ktory zaproponowalem w rozprawie wykazuje wysoka jakos¢ konstruowanych struktur
skupisk dla szerokiego zakresu wartosci intensywnosci szumu.
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Rysunek 2: Wyniki ilociowej oceny odpornosci poréwnywanych algorytmoéw analizy sku-
pisk na szum addytywny i szum tta. Sposréd poréwnywanych metod, jedynie algorytm
zaproponowany w omawianej rozprawie wykazuje odpornosé¢ zaréwno na szum tla jak i
szum addytywny w szerokim zakresie ich intensywnosci.

Ostatnia cze$¢ rozdzialtu 7 poswiecona jest testom zaproponowanego rozwiniecia cza-
steczkowej metody skalowania wielowymiarowego. Pokazuje, iz zastosowanie DPD istotnie
umozliwia kontrole temperatury w uktadzie. Prezentuje symulowane wyzarzanie dla zagad-
nienia wizualizacji oméwionego powyzej 10—cio wymiarowego zbioru testowego, demonstru-
jac zbiezno$¢ zaproponowanego algorytmu. Nastepnie, prezentuje iloSciowa ocene jakosci
wizualizacji konstruowanych z wykorzystaniem heurystycznej metody przyspieszania pro-
cesu wyzarzania. Oceny tej dokonatem poprzez poréwnanie wizualizacji skonstruowanych
z wykorzystaniem funkcji naprezenia z ktorej usunieto czesé cztonoéw z wizualizacja otrzy-
mang przy zastosowaniu petnej funkcji naprezenia. Uzyskane rezultaty przedstawia wykres
na rysunku 3. Usuniecie nawet 90% czlonow z funkcji naprezenia skutkuje wystapieniem
wzglednego $redniego btedu kwadratowego wizualizacji mniejszego niz 8%.

Rozdzial 7 prezentuje takze ocene wydajnosci zaproponowanych implementacji réw-
nolegltych omawianych algorytméw. W przypadku algorytmu analizy skupisk uzyskano
ok. 54-krotne przyspieszenie dla 64 procesoréw. Réwnolegta implementacja algorytmu wi-
zualizacji umozliwia uzyskanie okoto 53-krotnego przyspieszenia dla 64 procesoréw. W obu
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Rysunek 3: Wzgledny $redni btad kwadratowy wizualizacji zbioru danych przy zastosowa-
niu funkcji naprezenia, z ktorej usunieto czesé cztondéw, w stosunku do wizualizacji otrzy-
manej przy wykorzystaniu petnej funkeji naprezenia.

przypadkach wydajno$é zrownoleglenia przy 64 procesorach wynosi wiec ok. 80%.

W rozdziale 8 rozprawy prezentuje zastosowania zaproponowanych algorytmoéow w czte-
rech r6znych problemach badawczych, zwiazanych z analiza skupisk w danych biomedycz-
nych. Rozdzial rozpoczynam wynikami analizy skupisk w zbiorze ztozonym z okoto 32,000
sekwencji niekodujacych czasteczek RNA. Sekwencje te zaczerpnieto z bazy danych Rfam
klasyfikujgcej niekodujace RNA do kilkuset réznych rodzin. Wiekszosé rodzin zawiera nie-
wielka ilosé czasteczek RNA i w omawianej analizie stanowi szum tta. Pozostate, wicksze
rodziny powinny natomiast tworzy¢ skupiska. Analize skupisk wykonatem na podstawie
macierzy warto$ci miary niepodobienstwa sekwencji wyznaczonej z punktacji dopasowan
par sekwencji (ang. pairwise sequence alignment scores). Wartosci parametrow algorytmu
analizy skupisk dobratem kierujac si¢ trojwymiarows reprezentacja zbioru sekwencji skon-
struowana za pomocg zaproponowanej metody wizualizacji danych. Algorytm analizy sku-
pisk skonstruowal 42 skupiska i dwie niewielkie grupy sekwencji ncRNA o wartos$ciach
gestosci bliskich wartosci progowej dla obserwacji w szumie tta. Dla kazdego z 42 skupisk
wyznaczytem czystos¢ skupisk rozumiang jako odsetek sekwencji w skupisku przynaleznych
do najliczniej reprezentowanej rodziny. Sposrod skonstruowanych skupisk 37 wykazuje czy-
stos¢ przekraczajaca 99%, trzy wykazuja czysto$é przekraczajaca 90%, zas kolejne dwa
wykazuja czystos¢ bliska, odpowiednio, 88% i 74%. W podobny sposéb przeprowadzitem
analize skupisk w zbiorze ztozonym z okoto 16,100 trzeciorzedowych struktur tancuchow
biatkowych syntetyzowanych w komoérkach organizmu ludzkiego. Macierz niepodobienstwa
struktur tancuchéw wyznaczytem za pomoca oprogramowania DalilLite, stuzacego do dopa-
sowywania struktur biatek. Algorytm analizy skupisk skonstruowat 58 skupisk. Skupiska



te zostaly poréwnane z klasyfikacja zwojow biatkowych udostepniana przez baze SCOP.
Zgodnie z ta klasyfikacja, 54 skupiska wykazuja czysto$¢ na poziomie 100% za$ kolejne dwa
skupiska wykazuja czystos$¢ na poziomie, odpowiednio, 84% i okoto 81.5%. Ostatnim dwom
skupiskom, zawierajacym w sumie jedynie 51 tancuchéw biatkowych, nie odpowiadat zaden
zwoj biatkowy z klasyfikacji SCOP.

Kolejne rezultaty w rozdziale 8 dotycza zagadnienia selekcji z danych mikromacierzo-
wych niewielkiego zestawu profili ekspresji genoéw, precyzyjnie opisujacego procesy biolo-
giczne badane w eksperymencie mikromacierzowym. Zaproponowatem, by selekcje profili
ekspresji genéw prowadzi¢ na podstawie kryterium gestosci oszacowanej algorytmem oma-
wianym w rozdziale 5. Podejscie to zostalo poréwnane z klasyczng metoda selekcji pod-
zbioru profili ekspresji, wykorzystujaca kryterium odchylenia standardowego poziomdw eks-
presji. Poréwnanie przeprowadzono szacujac skutecznosé klasyfikacji pieciu réznych typow
raka ptuc oraz zdrowej tkanki ptucnej na podstawie wyselekcjonowanych profili ekspres;ji.
Rezultaty wskazuja, iz zaproponowana metoda selekcji profili ekspresji pozwala uzyskac
wyzsza doktadnosé klasyfikacji.

Ostatni problem poruszany w rozdziale 8 dotyczy detekcji skupisk w wektorach cech
opisujacych fragmenty zdje¢ monograficznych podejrzewane o obecno$é mikrozwapnien.
Algorytmy zaproponowane w prezentowanej rozprawie pozwolity wykryé 5 skupisk w zbio-
rze sktadajacym sie z okoto 93,000 27-mio wymiarowych wektoréw cech. Uzyskane skupiska
poddano wizualnej ocenie pod katem rodzaju widocznych na nich struktur radiologicznych.
Nastepnie, dla kazdego skupiska wyznaczono najliczniej reprezentowany rodzaj struktury
radiologicznej i oszacowano jego czysto$é. Jedno ze skupisk wykazuje czysto$é na poziomie
ok. 99%, kolejne dwa na poziomie okoto 94%, za$ dwa ostatnie na poziomie odpowied-
nio 91% i 84.5%.

Podsumowanie 1 wnioski

Rezultaty moich prac badawczych wskazuja, iz mozliwa jest estymacja rozktadu gesto-
Sci obserwacji w zbiorze danych na podstawie pozycji obserwacji listach sasiedztwa grafu
k-najblizszych sasiadow. Tak sformutowana metoda estymacji gestosci moze by¢ stoso-
wana dla dowolnego rodzaju obserwacji, ktére mozna poréwnywac miara niepodobienstwa.
Obserwacje te nie musza wiec mie¢ charakteru danych wektorowych. W rozprawie wykaza-
tem, iz opracowany estymator gestosci moze by¢ z powodzeniem zastosowany do konstrukeji
skutecznego algorytmu analizy skupisk, korzystajacego z kryterium lokalnej gestosci obser-
wacji. W szczegélnosci, zaproponowalem algorytm analizy skupisk, ktory, w odréznieniu
od kilku znaczacych metod tej klasy opublikowanych w literaturze, jest odporny na szum
addytywny i szum tta w szerokim zakresie ich intensywnosci.

Zaproponowany w rozprawie algorytm wizualizacji zbioréw danych taczy cechy cza-
steczkowej metody skalowania wielowymiarowego z metodami symulowanego wyzarzania.
Algorytm ten odwzorowuje zbiory danych w przestrzeni Euklidesowej poprzesz minimaliza-
cje funkcji naprezenia wizualizacji. Poniewaz funkcja naprezenia zadana jest jedynie przez
konfiguracje czasteczek w uktadzie oraz macierz warto$ci miary niepodobienstwa dla par
obserwacji, zaproponowany algorytm moze by¢ stosowany dla dowolnych rodzajéw obser-
wacji, dla ktorych dostepna jest miara niepodobieristwa.



Rezultaty, ktore uzyskalem w rozdziale po$wieconym analizie danych biomedycznych
potwierdzaja skutecznos¢ metod, ktore zaproponowatem. W rozdziale tym pokazalem, iz
skupiska konstruowane za pomoca zaproponowanych algorytméw wykazuja wysoka zgod-
no$¢ z istniejacymi klasyfikacjami obiektéw biologicznych. Tym samym, skupiska te oddaja
nature badanych obiektéw i proceséw biologicznych.

Czesé z uzyskanych rezultatow wskazuje na interesujace kierunki dalszych badan. Szcze-
golnie zachecajace wydaja sie by¢ wyniki wizualizacji zbioréw danych z wykorzystaniem
funkcji naprezenia, z ktorej usunieto czesé cztonéw (rysunek 5). Usuniecie nawet 90% czto-
noéw z funkeji naprezenia skutkuje jedynie niewielkim pogorszeniem jakosci wizualizacji.
Wydaje sie, iz adaptacyjne usuwanie cztonéow z funkcji naprezenia, uwzgledniajace np. za-
leznosci geometryczne, moze prowadzi¢ do jeszcze lepszych rezultatow. Rozwojowy charak-
ter ma takze zastosowanie metody estymacji gestosci do problemu selekcji podzbioru profili
ekspresji z danych mikromacierzowych. Podejscie to moze okazaé sie przydatne takze w
innych zagadnieniach, w ktérych pojawia sie problem nienadzorowanej selekcji cech. Obie-
cujace wydaja sie by¢ takze badania zmierzajace do zmniejszenia ztozonosci obliczeniowe]
zaproponowanych metod. W zaproponowanym algorytmie analizy skupisk najbardziej kosz-
townym obliczeniowo jest wyznaczanie najkrotszych sciezek w grafie najblizszych sasiadow.
W literaturze dostepne sa metody szacowania przyblizonych dtugosci najkrotszych $ciezek
w grafie. Moga one zmniejszy¢ ztozonosé obliczeniows zaproponowanego algorytmu. Ich
stosowanie wymaga jednak uprzedniej weryfikacji jakosci konstruowanych w ten sposob
skupisk.
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