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Rozważamy biologiczny problem detekcji genów odpowiedzialnych za cechy
ilościowe. Dane które rozważamy to SNPy - polimorfizmy pojedynczego nukle-
otydu, t.j różnice w sekwencji DNA, polegające na zmianie pojedynczego nu-
kleotydu (A, T, C lub G) pomiędzy osobnikami danego gatunku lub drugim,
odpowiadającym chromosomem danego osobnika. W tym kontekście niezwykle
ważne jest badanie interakcji wielu SNPów, które mogą mieć wpływ na badaną
cechę (na przykład status choroby).

Logiczna regresja jest metodą regresji w której predykatorami są logiczne
kombinacje zmiennych binarnych. Istnieje kilka wersji logicznej regresji: kla-
syczna, z algorytmem simulated annealing jako metodą przeszukiwania, (Schwen-
der (2007)), logiczna regresja z algorytmem Monte Carlo, zaproponowana przez
Kooperberg, Ruczinski czy w pełni bayesowska wersja logicznej regresji (Fritsch,
Ickstadt (2007)). Każda z tych metod znajduje kombinacje predykatorów mają-
cych wpływ na zmienną objaśnianą i może być zastosowana do danych genetycz-
nych. Porównamy te metody z klasyczną metodą regresji liniowej w zastosowa-
niu do detekcji interakcji SNPów. Sformułujemy również twierdzenia dotyczące
oszacowań błędu pierwszego rodzaju dla tych metod.
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