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Передбачувальна аналiтика має величезний потенцiал для розвитку
в галузi медицини. Аналiзуючи складнi закономiрностi в медичних да-
них(генетичних профiлях), прогностичнi моделi можуть iдентифiкувати
людей iз високим ризиком розвитку захворювань ще до появи симптомiв,
визначити якi гени бiльш за все провокують хворобу.

Незважаючи на те що передбачувальна аналiтика дає багато можливо-
стей для розвитку iндустрiї охорони здоров’я, вона стикається з низкою
проблем пов’язаних з даними, а саме складнiсть та варiативнiсть, оскiль-
ки лiкарi збирають повний анамнез, що включає багато рiзних атрибутiв,
якi можуть впливати на стан хворого. Медичнi данi дуже часто можуть
мiстити помилки, бути неповними, окрiм цього вiдсутнi данi для конкре-
тних хвороб, груп (stratified sampling problem), що у свою чергу впливає
на точнiсть передбачувальної моделi.

Одними з способiв як можна вирiшити проблему маленьких вибiрок є
генерацiя нових семплiв, за допомогою bootstrapping або jackknife. Оскiль-
ки медичнi данi мають багато предикторiв, то застосовуються feature
selection алгоритми (filter or wrapper methods) завдяки яким можна видi-
лити найважливiшi показники, що пояснюють залежну змiнну. В охоронi
здоров’я частою задачею є аналiз виживання, тобто нас цiкавить час до
визначеної подiї (рецидив, смерть), такi дослiдження характеризуються
наявнiстю censored data що робить некоректним використання традицiй-
них методiв (наприклад логiстична регресiя) для передбачення скiльки
часу ще проживе iндивiдум, для даної задачi варто застосовувати Kaplan-
Meier analysis, Cox regression.

У роботi було проаналiзовано комбiнований датасет експресiї генiв лю-
дей та мишей, двох груп (хворi на ангельман синдром та контрольна гру-
па). Загалом вибiрка складається з 60 семплiв та 2399 генiв. Для вiзуалi-
зацiї експресiї генiв було використано heatmap. За допомогою heatmap ми
можемо, якi гени мають бiльш високу експресiю (червоний колiр), а якi
бiльш низьку (синiй). Було проведено ряд експериментiв, для покраще-
ння точностi класифiкатора, а саме застовування фiльтрацiйних методiв
коефiцiєнт взаємної iнформацiї
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та тест Колмогорова-Смiрнова щоб визначити чи є значнi вiдмiнностi мiж
генами хворих та здорових кандидатiв [1].
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Рис. 1. Heatmap of gene expression data

Також був застосований wrapper method (рекурсивне усунення ознак)
для виявлення найбiльш вагомих ознак. Окремо вiд алгоритмiв для ви-
значення значних ознак було зменшено розмiрнiсть датасету за допомо-
гою PCA [2]. Потiм було вирiшено пiдiйти до цiєї проблеми зi сторони да-
них та збiльшити кiлькiсть семплiв за допомогою bootstrapping, а потiм
зробити semi-supervised learning для нерозмiчених даних та натренувати
фiнальний класифiкатор.

Пiдсумовуючи у роботi було показано, що класичнi методи машинного
навчання не працюють для передбачувальної аналiтики, це характери-
зується специфiкою даних, оскiльки ми маємо малу вибiрку та багато
незалежних змiнних ми стикаємось з проблемою перенавчання.
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