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Postep nauk biologicznych w dobie big data bedzie zalezat od tego, w jaki sposdb zajmiemy sie
nastepujgcym pytaniem: "Jak potgczy¢ wiele réznych typdw danych w celu uzyskania petnego zrozumienia
funkcji biologicznych organizmu?”

Technologie ,,omiczne” sg stosunkowo nowg dziedzing badan. Nalezy do nich m.in. genomika (ocena
genomu), transkryptomika (ocena mRNA), proteomika (ocena biatek) i metabolomika (ocena metabolitéw).
Dzieki pofaczeniu danych z réznych technologii omicznych mozna uzyskaé petniejszy obraz ztozonych zdarzen
molekularnych a przede wszystkim zwiekszy¢ zrozumienie jak funkcjonujg zdrowe i zmienione chorobowo
komorki. Analiza danych na podstawie zintegrowanych danych omicznych otwiera wiele nowych mozliwosci
w leczeniu i diagnostyce, jednak stwarza réwniez nowe wyzwania dla algorytmdéw uczenia maszynowego.

Celem pracy jest weryfikacja hipotezy, ze analiza zintegrowanych danych omicznych wykorzystujgca
relacje i zaleznosci zachodzace pomiedzy cechami indywidualnego pacjenta moze by¢ z powodzeniem
wykorzystana do prognozowania i wspomagania diagnostyki. W tym celu zaproponowany zostanie nowy
zintegrowany system oparty na uczeniu maszynowym, ktéry wspiera¢ bedzie poszukiwanie prostych w
interpretacji regut decyzyjnych. Ogdlna idea systemu nazwanego Relative Dependencies Analysis (RDA)
polega na poszukiwaniu relacji pomiedzy cechami w obrebie jednej osoby a nastepnie skonfrontowane ich z
resztg danych pacjentow w celu znalezienia wzorcow, ktére rozrdzniajg zdefiniowane klasy w danych.
Innowacyjne podejscie polega na zastgpieniu danych rzeczywistych informacjg o relacjach porzgdkowych
pomiedzy cechami. Ten krok oczywiscie powoduje pewng utrate potencjalnie waznych informacji, jednak
otwiera on réwniez daleko idgce nowe mozliwosci. Przede wszystkim system RDA bedzie odporny na czynniki
metodologiczne i techniczne, specyficzne dla badan uprzedzenia, jak rowniez procedury normalizacji i
standaryzacji. Dodatkowo, wykorzystanie wytgcznie relacji w obrebie kazdej prébki pozwoli na integracje
danych z réznych omik, platform i eksperymentéw.

Gtéwne powody podjecia sie danej tematyki badawczej wynikajg z naszych dotychczasowych
doswiadczern zwigzanych z projektowaniem algorytméw, ktére tatwo zrozumieé¢ i zinterpretowac.
Dodatkowo, zdecydowana wiekszo$¢ obecnie opracowywanych metod klasyfikacji danych biologicznych
koncentruje sie wytgcznie na jak najwyzszej doktadnosci. Powoduje to wysoka ztozonos¢ wygenerowanych
przez nie regut decyzyjnych co znacznie utrudnia interpretacje, biologiczne zrozumienie czy wykrywanie
potencjalnych biomarkerdow.

Istniejg dwa gtdwne problemy naukowe, do ktérych odnosi sie ten projekt. Pierwszym z nich jest
analiza integracyjna i jednoczesne badanie wielu danych omicznych, ktéore sg kluczem do nowych odkry¢
biomedycznych i postepdw w medycynie spersonalizowanej. W tym celu zaprojektowany i
zaimplementowany zostanie system RDA, ktory sktadaé sie bedzie z kilku potgczonych ze sobg algorytmdéw i
koncepcji, w tym drzew decyzyjnych, algorytmow ewolucyjnych, wielo-testowym podziale a takze relacyjnej
analizie ekspresji (RXA). Dodatkowo, dzieki zréwnolegleniu RDA przeprowadzonym na akceleratorach
graficznych (GPU) mozliwa bedzie wydajna analiza duzych zbioréw danych. Drugi z nich koncentruje sie na
samym odkryciu wiedzy w celu wydobycia znaczagcych molekularnych sygnatur proceséw biologicznych.
Pionierski charakter projektu bedzie polega¢ na rozwigzywaniu obu tych probleméw za pomocga analizy
zaleznosci wzglednych.

Sg trzy konkretne zadania, ktére majg na celu zweryfikowanie hipotezy badawczej projektu. W
pierwszym przeprowadzona zostanie szczegétowa analiza wzglednych zaleznosci pomiedzy cechami i ich
zastosowaniem w klasyfikacji danych ekspresji gendw. Zadanie polegac bedzie na analizie (i) wptywu réznych
reprezentacji relacji; (ii) hierarchicznym i horyzontalnym rankingu opartym o RXA; (iii) ztozonosci,
podobienstwa i sity dyskryminacyjnej zaleznosci. Dodatkowo, w ramach tego zadania zaprojektowany i
zaimplementowany zostanie system RDA. W drugim zadaniu system RDA dostosowany zostanie do analizy
réznych pojedynczych danych omicznych. Ostatnie zadanie dotyczy eksploracji zintegrowanych wielu danych
omicznych i odkrywaniu w nich wiedzy przy wykorzystaniu systemu RDA. Przeprowadzona zostanie rowniez
analiza wygenerowanych regut decyzyjnych w kontekscie potencjalnego zastosowania w badaniach
podstawowych biologii molekularnej, w tym odkrywaniu i klasyfikacji biomarkeréw.



