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STRESZCZENIE POPULARNONAUKOWE
NOWE METODY STATYSTYCZNE DLA PROBLEMOW KLASYFIKACJI
| INTEGRACJI DANYCH MOLEKULARNYCH | GENOMOWYCH

Nowoczesne nauki przyrodnicze masowo generujg wielowymiarowe dane, ktérych analiza ma po-
méc w zrozumieniu ztozonych proceséw molekularnych stanowigcych podtoze wielu choréb. Wraz z
rozwojem najnowszych technik pomiarowych ilos¢ gromadzonych informacji narasta w wielkim tempie.

Jako przyktad rozwazmy pomiar poziomu mRNA. Zamiast projektowac¢ eksperyment dla jednego inte-
resujgcego genu, biolog molekularny ma do dyspozycji mikromacierz i wysoko-przepustowg technologie
sekwencjonowania, ktére umozliwiajg pomiar poziomu mRNA dla wszystkich genéw aktywnych w danej
komorce.

Podobnie mozemy badac¢ wspétczesnie réznorodnosé molekularng na wielu ptaszczyznach takich
jak zmiennos¢ sekwencji DNA czy poziomu metabolitow. Wysoko-przepustowe techniki pomiarowe, kto-
re umozliwity rozwdj takich dziedzin jak genomika funkcjonalna, czy medycyna genomowa, wymagaja
adekwatnych metod statystycznych integrujgcych dostepne dane, tak aby wykorzysta¢ caty potencjat
zawartej w nich informacji.

Bezposrednia motywacje dla tego projektu stanowig problemy jakie napotykamy analizujac dane
genomowe i metaboliczne. PostanowiliSmy odpowiedzie¢ na te wyzwania proponujgc nowe efektywne
metody uczenia maszynowego, ktére moga integrowac rézne zrédta danych o procesach molekularnych.

W pierwszej kolejnosci zastanowimy sie jak rozstrzygnac, kiedy ogromne zbiory danych sg w sta-
tystycznie istotny sposéb rézne (lub podobne) uzywajgc popularnych indekséw Tanimoto i Jaccarda.
Analizowane przez nas dane obejma: sekwencje DNA, profile obecnoéci metabolitow oraz reakcje i
czgsteczki chemiczne. Poréwnywanie tego rodzaju danych jest kluczowe przy identyfikacji ortologéw,
przeszukiwaniu baz molekularnych oraz w zadaniu klasyfikaciji.

Nastepnie, zaproponujemy rozwigzania, ktére pozwolg oceni¢ jako$¢ grupowania duzych zbioréw
obserwacji. Mimo tego, ze klastrowanie jest wszechobecnhe w genomice i metabolomice, nadal nieroz-
wigzanym zagadnieniem jest statystyczna ewaluacja przypisania danego obiektu do grupy. Nasza me-
toda pozwoli oszacowac na ile obiekty znalazty sie w danej grupie w sposéb losowy, a na ile taki podziat
jest stabilny. Zaproponowane podejscie w oczywisty sposéb moze poprawi¢ jakos¢ wielu algorytméw
klasyfikaciji.

Ostatnim wyzwaniem jakie chcemy podjaé jest odpowiedz na bardzo konkretne pytanie: czy meta-
bolizm ttuszczéw moze by¢ odpowiedzialny za rozwdj raka jajnika ? Badajgc to zagadnienie planujemy
wykorzysta¢ i rozszerzy¢ metodologie rozwijang przez nas w pracy doktorskiej. ChcielibySmy opraco-
wacé metode odkrywania wspdlnej ukrytej struktury w heterogenicznych danych biologicznych. Wstepne
badania wskazujg na znaczaca role czgsteczek lipidowych w procesie rozwoju raka jajnika, na ktérego
zachorowalnosé w Polsce jest bardzo wysoka. Mamy nadzieje, ze zaproponowane przez nas metody
statystyczne pozwolg na wyjasnienie tej roli identyfikujac kluczowe szlaki metaboliczne, ktére ulegaja
zaburzeniu w procesie nowotworowym.

Bedac gorgcymi zwolennikami metod open source, zamierzamy wszystkie opracowane w ramach
projektu algorytmy udostepnic¢ jako pakiety w jezyku R, tak aby mogty postuzyé innym badaczom w
podobnych zastosowaniach. Last but not least, projekt Sonata, ktéry umozliwi zatrudnienie kierownika,
bedgcego naukowcem pochodzacym z USA, na wiodgcym polskim uniwersytecie, znaczagco wzmocni
interdyscyplinarng i miedzynarodowa wspotprace pomiedzy biostatystykami, informatykami i biologami.



