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PIEDERIBAS FUNKCIJU KONSTRUESANAS METOZU IZPETE
BIOINFORMATIKAS DATU ANALIZE

Misdienas loti aktuala ir izpludusi logika, izplidusas datu kopas un to apstrades jédzieni,
jo izpludust logika ir daudz tuvaka cilvéka domasanai ka binarie jédzieni. Bioinformatika ir
zinatne, kur izpludusi logika pakapeniski tick pielictota arvien vairak, nemot véra
bioinformatikas datu patnibas — tie ir izpludusi, skaitliski nepartraukti vai kategoriski, tiem ir
parasti nelielas datu kopas un loti liels atribiitu skaits.

Darba merkis ir atrast piemérotako piederibas funkciju konstruéSanas metodi
bioinformatikas datu kopai. Lidz ar to tika veikts p&tijums par piederibas funkciju konstruésanas
metodém, ko iespgjams izmantot arT bioinformatikas datiem. Tika noteikta katras metodes
piemérotiba izvéletajai datu kopai un tika veikta piederibas funkciju konstru€Sanas metozu
salidzino$a analize, izmantojot realas datu kopas. Petijuma apskatitas Cetras piederibas funkciju
konstruéSanas metodes, to salidzinajums apskatams 1. tabula.

1. tabula
Piederibas funkciju konstruésanas metodes

Nr Metodes nosaukums Iss apraksts

1. | Piederibas  funkciju = konstruéSanas | Katra atribtita apmacibas kopas vertibas tiek sadalitas
metode, balstita uz ekspertu veért§jumiem | vairakos intervalos. Katra atribita katrai vertibai
eksperts nosaka piederibas funkcija katram no
intervaliem. Ta ka bioinformatikas eksperts nebija
pieejams, tas tika imitéts ar algoritma palidzibu, kas
generéja piederibas funkcijas atbilstosi vertibas
atraSanas vietai atribiita vertibu kopa.

Piederibas funkciju konstruéSanas metode, kas ir
vissubjektivaka.

2. | Piederibas  funkciju  konstru€Sanas | Katra atribtita apmacibas kopas vertibas tiek sadalitas
metode, balstita uz paru salidzinajumiem | vairakos intervalos un piederibas funkcijas tiek
konstruétas, izmantojot Sata skalu un izveidojot
intervalu salidzinajuma matricu. Sis matricas vektors
veido piederibas funkciju.

Metode izmanto eksperta salidzinajumu, tomer ir
mazak atkariga no cilvéciska faktora, ka pirma
apskatita metode.

3. | Lingvistisku jédzienu piederibas | Metode balstita uz vairaku ekspertu noveérojumiem
funkciju konstrug$anas metode, | par notikuma biezumu intervalos.
izmantojot statistiskus datus

4. | Piederibas  funkciju  konstruéSanas | Metode balstita uz jaunu piederibas funkciju
parametriska pieeja konstrug$anu, izmantojot jau zinamas piederibas
funkcijas.

Lai salidzinatu piederibas funkcijas, tika izmantotas realas datu kopas ar bioinformatikas
datiem, to apraksts redzams 2. tabula.

Datu kopa tika sadalita apmacibas un testa kopas, izmantojot nejausibas principu, kur
70% ierakstu tika ieklauti apmacibas kopa un 30% ierakstu — testa kopa.



Izmantotas datu kopas

2. tabula

Nr| Datu baze Ieraksti | Atribiiti | Klases | Apraksts
2 Normalizéta datu kopa, daudz
1. | Gastrita audzgju dati 328 1229 (GaCa, | iztrukstoSo vertibu, atribiiti Sifréti,
HD) nav zinami génu patiesie nosaukumi.
) Leikémijas dati 29 22783 2 (CS, | Nenormalizeta datu kopa, minimali
" | (broadinstitute.org) CR) iztrikstosi dati.

Izmantojot dazadas piederibas funkciju konstruéSanas metodes ieglitas piederibas
funkcijas, veikta likumu veidoSana un testa kopas klasificéSana, izmantojot FuzzyPrism
algoritmu. Piederibas funkciju konstruéSanas metodes, balstitas uz ekspertu veért§jumiem un
Piederibas funkciju konstrugéSanas metodes, balstitas uz paru salidzinajumiem pretstatijums
atbilstosi ieglitajiem rezultatiem pirmajai datu kopai redzams 3. tabula.

MetoZu salidzinajums

3. tabula

Pareizi Klasificéti

Nepareizi klasificeti

Netika Klasificéti

Piederibas funkciju
konstruesanas
metode, balstita uz

23

20

56

Metodei nav pastiprinatas sarezgitibas, loti nozimigs ir laba eksperta

el_(sp_e.rtu . viedoklis, kas specigi ietekmeé metodes lietderibu.

vertejumiem

Piederibas funkciju 73 11 15
konstrugsanas S1 metode uzrada labakus rezultatus ka pirma metode, tomér nepieciesami
metode, balstita uz

paru salidzinajumiem

papildus eksperimenti, lai to apstiprinatu. Metode ir sarezgita un

laikietilpiga aprékinu algoritma izveidoSanas zina.

Perspektiva ir paredzéts veikt visu metozu salidzinajumu abam datu kopam, kas ir
apjomigs darbs, nemot véra datu kopu specifiku. Tomer no iegiitajiem rezultatiem iesp&jams
secinat, ka izmantojot atbilstoSako piederibas funkciju konstruéSanas metodi, testa datu kopas

ierakstu klasifikacija uzlabojas vairakas reizes.



http://www.broadinstitute.org/cgi-bin/cancer/datasets.cgi

