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Typische Frage in der
Bioinformatik

m Zu welcher Tumorart gehort eine Probe?

m Auf welchen Eigenschaften basiert die
Klassifikation?

m \\elche statistische Sicherhait liegt vor?




Welcher Tumor?

matrix-CGH




Mol ekulargenetische Marker

m Genexpressionsprofile
— Microarrays

m Genomische Profile
— CGH (comparative genomic hybridisation)
— matrix CGH

® Hier von zwea Tumorarten
— dedifferenzierte/pleiomorphe Liposarkome




Workflow

m Datenvorverarbeitung
m Visualisierung / Hypothesengenerierung

~eaturesel ektion
K lassifikatorentwurf
Klassifikatortraining und —validierung

m Erweiterung des Klassifikators um eine
Erklarungskomponente




Datenvorverarbeitung

m Fehlende Werte

m \errauschte Werte

® |nkonsistenzen

® Annotation, Datenformat
= Normalisierung




Visualisierung

= Beispidl:
— Daten 1m 228 dimensionalen Raum

m Projektion / PCA (1./2. Hauptkomponente)
zur Visualisierung notig




Visualisierung / SOM

® Untberwachtes Lernen
m Self-organizing map (SOM)
m U-Matrix Darstellung




Klassifikation SVM

m Support Vector
Machine

® Basierend auf der
statist. Lerntheorie

(Vapnik)

Separating hyperplane 1
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Erklarung der Klassifikation

m |5 der Klassifikator kompetent fur die
Entscheidung?

m \Welche Merkmale (Gene) waren fur die
Klassifikation entscheidend?

m \\ie sicher I1st die Klassifikation?




Herausforderungen

m Adaption von Algorithmen und Metriken an
biologische Messgrofien
— Wahl des Kernels oder einer Metrik
m Schétzen von Fehlermodellen fr
mol ekul arbiol ogische Untersuchungen
— cDNA microarrays Normalisierung

® Problem der Dimensionalitat (curse of
dimensionality, empty space phenomenon)




Zlie

m \\Vissenspasierte
Entscheldungsunterstitzung in der Klinik

m Unterstiitzung des Klinikers bel
|nterpretation von genomischen Profilen
und Genexpressionsprofilen

m |ndividualisierung der medizinischen
Behandlung (Single Nucleotide
Polymorphisms)
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