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Cel pracy, metody i narzędzia - wstęp

przedstawienie testów używanych do selekcji genów

sprawdzenie zależności: test - metoda predykcji

wnioskowanie o użyteczności danego testu

3 zestawy danych: leukemia72, ovarian, ostra białaczka
szpikowa

zaimplementowanie w R: 5 testów statystycznych i 3 metody
predykcji

porównanie na diagramach Venna wyników kolejnych testów
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Wybrane testy statystyczne w środowisku R

test pakiet funkcja

F test DEDS deds.stat.linkC( )
stats oneway.test(...,var.equal=TRUE)
genefilter rowFtest( )
golub mt.teststat(..., test=”f”)

Kruskal-Wallis test stats kruskal.test( )
Fligner-Killeen test stats fligner.test( )
Bartlett test stats bartlett.test( )
Brown-Forsyth test HH hov( )

Kontrola FDR

p.adjust(...., method=”BH”) - korekta
Benjaminiego-Hochberga (1995)

mt.rawp2adjp(multtest)
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Dane Leukemia72

T.R.Golub (1999)

http://www.genome.wi.mit.edu/MPR

ALLBcell & ALLTcell & AML (przewlekłe i ostra białaczka
szpikowa)

macierze oligonukleotydowe Affymetrix

7129 genów

72 próby: 38 ALLBcell, 9 ALLTcell, 25 AML
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Porówanie testów statystycznych

50 genów informatywnych 100 genów informatywnych
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Metody predykcji

Klasyfikatory

naiwny Bayesowski (NB)

najbliższych sąsiadów (KNN)

wektorów nośnych (SVM)

Zaimplementowanie klasyfikatorów w R

pakiet MLInterfaces

MLearn(L ∼ ., data = dane,
method=c(NaiveBayesI,knnI,svmI),training set)
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Walidacja wyników

LOOCV walidacja krzyżowa

1. liczba prób n
2. próba ucząca n – 1
3. klasyfikator = NaiveBayesI,kNN,SVM(dane-1)
4. sprawdzenie klasyfikacji dla n-tej próby
5. błąd - liczba złych klasyfikacji w n powtórzeniach
Funkcja w R: LOOCV(bestglm) - autorzy: A.I. McLeod i C. Xu
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Rezultaty-błąd predykcji

test klasyfikator 50 genów 100 genów 200 genów
NB 3 3 1

Kruskall-Wallis KNN 4 7 3
SVM 2 4 3
średnia 3 4.7 2.3

NB 0 0 1
Brown-Forsyth KNN 3 4 3

SVM 1 2 5
średnia 1.3 2 3
NB 1 1 1

F-ANOVA KNN 3 5 4
SVM 3 3 3
średnia 2.3 3 2.7
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SVM 3 3 3
średnia 2.3 3 2.7
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Rezultaty - c.d.

test klasyfikator 50 genów 100 genów 200 genów
NB 2 3 1

Flingern-Killeen KNN 6 5 3
SVM 7 4 4
średnia 5 4 2.7

NB 3 3 0
Bartlett KNN 6 5 3

SVM 9 10 13
średnia 6 6 5.3
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Wnioski

Wnioski

min błąd predykcji – Brown-Forsyth, F-ANOVA

max błąd predykcji – Fligner–Killeen, Bartlett

kNNI – zwiększona ilość błędów predykcji

NaiveBayesI – zmnieszona ilość błędów predykcji

SVM – zła predykcja dla testu Bartletta

największa liczba informatywnych genów wspólnych:
Brown-Forsyth, F–ANOVA

test Bartletta – najmniejsza liczba informatywnych genów
wspólnych przy porównaniach Brown–Forsyth, F–ANOVA,
Kruskall –Wallis
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