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Charakterystyka danych: Leukemia ALL/AML

W analizie wykorzystano klasyczny zbiér danych dotyczacy biataczki (Golub
et al.):

e Cel: Klasyfikacja typéw biataczki: ALL (Ostra biataczka
limfoblastyczna) oraz AML (Ostra biataczka szpikowa).

e Liczba cech: 7129 genéw (bardzo wysoka wymiarowos¢).
e Prdbki: Zbidr treningowy (n = 38) oraz testowy (n = 34).
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Wyzwania analizy ekspresji genéw

Dane o ekspresji genéw maja specyficzng i trudng strukture:

Klatwa wymiarowosci (p > n)

Zazwyczaj dysponujemy ogromna liczba cech (genéw, p > 7000), ale
stosunkowo niewielka liczba prébek (pacjentéw, n < 40).

@ Wysoki poziom szumu.

@ Silna wspétliniowosé.
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Preprocessing: Skalowanie danych

Geny maja rézne poziomy ekspresji. Metody oparte na dystansie (K-Means)
wymagaja, aby wszystkie cechy miaty te sama wage.

1. Standaryzacja (StandardScaler)

Przeksztatcenie danych do $redniej = 0 i odchylenia o = 1:

X =
g

ZzZ =
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Preprocessing: Skalowanie danych
2. Normalizacja (MinMaxScaler)

Skalowanie do przedziatu [0, 1]:

X = Xmin
Xscaled =
Xmax — Xmin

3. RobustScaler
Uzywa mediany i rozstepu miedzykwartylowego (IQR = Q3 — @1):

X — mediana
Xscaled = /Q—R
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Poréwnanie metod skalowania danych

Standard Scaler Robust Scaler Min Max Scaler
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Redukcja wymiarowosci: PCA

Analiza Gtéwnych Sktadowych (PCA) pozwala zredukowa¢ liczbe genéw z

7129 do kilku najwazniejszych sk’(adowych, zachowujac maksymalna
wariancje.

Krok 1: Macierz kowariancji C

C= XTx

n—l

Krok 2: Zagadnienie wtasne

Szukamy wektoréw wtasnych v i wartosci wtasnych A:

Cv=J\v

o Gtéwne skfadowe: Wektory odpowiadajace najwiekszym wartosciom
A

@ Wizualizacja: Rzutowanie danych na ptaszczyzne 2D utworzong przez
dwie pierwsze sktadowe.
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Wyjasniana wariancja przez PCA

Cumulative variance
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t-SNE: t-distributed Stochastic Neighbor Embedding

Algorytm t-SNE przeksztatca podobienstwa miedzy punktami na
prawdopodobienstwa.

1. Podobienstwo w przestrzeni wysokowymiarowej (p;)

Prawdopodobienstwo, ze punkt x; jest sasiadem x; (rozktad Gaussa):

exp(—||xi — x||*/207) Pt Py

Pjli = )
M S ziep(—lxi — xl2/202)” 7 2n

2. Podobiefistwo w przestrzeni niskowymiarowej (q;)

Uzywamy rozkfadu t-Studenta (1 stopien swobody), aby uniknaé¢ crowding
problem:
e 7
L k(L vk = wl?) !
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t-SNE: Funkcja kosztu

Celem t-SNE jest znalezienie takiego odwzorowania y;, aby rozktad @ byt
jak najblizszy rozktadowi P.

Dywergencja Kullbacka-Leiblera (KL)

Minimalizujemy réznice miedzy rozktadami za pomoca gradientu:

KL(PIIQ) = _ pj log =
i#

e Zaleta: Swietna wizualizacja lokalnych skupisk (klastréw).

@ Wada: Stabo zachowuje globalne relacje miedzy odlegtymi klastrami i
jest kosztowna obliczeniowo.
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UMAP: Uniform Manifold Approximation and Projection

Metoda UMAP dziata ona w podobny sposéb jak t-SNE, przy czym gtéwna
réznica jest uwzglednienie sktadowej odpychajacej, ktéra ma na celu
oddalenie od siebie punktéw potozonych daleko od siebie.

1. Lokalne podobienstwo w UMAP

Wyktadniczy rozktad prawdopodobienstwa z uwzglednieniem odlegtosci do
najblizszego sasiada (p;):

i) = p P20 A05) =)

gj

2. Funkcja przynaleznosci w niskim wymiarze

Podobnie jak w t-SNE, ale z parametrami a i b kontrolujagcymi zwartos¢
klastréw:

-1

(i, y) = (1 +a(y — yj)2b)

<
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UMAP: Optymalizacja

W przeciwienstwie do t-SNE, UMAP optymalizuje strukture uzywajac
Cross-Entropy, co pozwala zachowa¢ zaréwno lokalng, jak i globalna
strukture danych.

Cross-Entropy (CE)

CE(P,Q) =Y [p,-j log (%) + (1 — py) log (1 - pfj)}

i#j y -~

o Czes¢ lewa: Przyciaga punkty, ktére sa blisko siebie (struktura
lokalna).

o Czes¢ prawa: Odpycha punkty, ktére sa daleko od siebie (struktura
globalna).
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Klastrowanie (K-Means)

Klasyczny algorytm K-érednich dzieli pacjentéw na K grup, minimalizujac
wariancje wewnatrz klastréw.

Funkcja celu

Algorytm minimalizuje sume kwadratéw odlegtosci euklidesowych:
K
2
I="" 16— ull (1)
J=1 x€G

gdzie p; to centroid (Srodek cigzkosci) klastra Cj, a x; to wektor ekspresji
gendw pacjenta.

.
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Wizualizacja klastréw: PCA

PCA with K-means clusterization
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Wizualizacja klastréw: t-SNE

t-SNE with K-means clusterization
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Wizualizacja klastrow: UMAP
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Poréwnanie wynikéw klasyfikacji (PCA, t-SNE, UMAP)

K-means Confusion Matrix for PCA K-means Confusion Matrix for t-SNE
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