Statystyczna analiza danych w jezyku R
Zadanie zaliczeniowe

Zadanie

Zadanie zaliczeniowe polega na analizie dwoch zbioréw danych mikromacierzo-
wych (linki ponizej). Analiza powinna zawiera¢ metody klastrowania, wizualiza-
¢ji danych (réwniez te specyficzne dla mikromacierzy), klasyfikacji, selekcji bio-
markeréow i redukcji wymiaru. Wéréd zastosowanych metod powinny sie znalezé
te, ktére ¢wiczyliSmy (lub bedziemy éwiczyé) na laboratorium, jak réwniez inne
metody (dostepne lub latwe do zaimplementowania w jezyku R), ktére zostaly
uzyte w literaturze. Kazda grupa powinna znalezé artykul(y), w ktérych byty
analizowane dane mikromacierzowe, zapoznaé si¢ z zastosowanymi tam meto-
dami i powtorzy¢ je na naszych danyckEl Polecam szczegélnie prace, w ktoérych
juz byly analizowane dane Goluba. Proponuje sprawdzi¢ nastepujace linki:

e prace na stronie laboratorium MIT, z ktérego pochodzily dane Goluba:
http://www.broad.mit.edu/cgi-bin/cancer/datasets.cgi

e cytowania artykulu Goluba w PubMed:
http://www.pubmedcentral.nih.gov/tocrender.fcgi?action=
citedtool=pubmedpubmedid=10521349

Prace zrédlows trzeba wybra¢ do 10 maja i oméwic¢ ze mna w czasie labo-
ratorium.

UWAGA: Przy ocenie brana bedzie pod uwage m.in. skutecznosé¢ zastoso-
wanych metod. Istotne jest wigc sprawdzenie réznych algorytméw i wybranie
tych, ktore dzialaja najlepiej dla danego zbioru danych. Jedli natomiast kto$
zaimplementuje (zastosuje) ciekawa metode z literatury, ktéra akurat nie daje
dobrych wynikéw dla ,naszych” zbioréw danych, to moze ratowaé¢ swoj wybor
prezentujac wyniki dla zbioru Goluba - zawsze trzeba jednak przedstawié réw-
niez wyniki dla naszych zbioréw. (Dlatego szczegdlnie zachecam do korzystania
z prac analizujacych wlasnie dane Goluba - powinno by¢ wtedy wiadomo, czy
dana metoda dobrze dziala przynajmniej na tych danych.)

Zeby zaliczy¢ zadanie nalezy zaimplementowaé wybrane metody w R-rze,
przeprowadzi¢ eksperymenty na danych oraz opracowaé raport (w formacie .pdf)
zawierajacy analize dwdch zbioréw danych (ew. réwniez danych Goluba). Ra-
port powinien zawiera¢ opis przeprowadzonych eksperymentéw, wybrane istotne
wyniki (zaréwno wizualizacje jak i tabelki z wynikami klasyfikacji i statystyka-
mi) oraz wnioski, a takze referencje do wybranych prac zrédlowych. Kod w

INje trzeba koniecznie powtérzyé calej analizy przeprowadzonej w wybranej pracy - mozna
sobie cos wybraé


http://www.broad.mit.edu/cgi-bin/cancer/datasets.cgi
http://www.pubmedcentral.nih.gov/tocrender.fcgi?action=cited&tool=pubmed&pubmedid=10521349
http://www.pubmedcentral.nih.gov/tocrender.fcgi?action=cited&tool=pubmed&pubmedid=10521349

R-rze musi umozliwia¢ automatyczne odtworzenie eksperymentéw omdwionych
w raporcie. Po uruchomieniu program powinien wczytaé dane z plikéw, prze-
prowadzi¢ obliczenia i zapisa¢ do plikéw wyniki poszczegdlnych eksperymentéw
(obrazki lub tabele).

Zadanie nalezy wykona¢ w dwuosobowych zespotach. Sktad zespotéw trzeba
podaé do 19 kwietnia. Zadanie nalezy odda¢ do 7 czerwca (wczesniej trzeba
ustali¢ ze mng termin zaliczenia).

Punktacja

Praca bedzie oceniona w trzech kategoriach: implementacja, raport oraz dobor
metod i skutecznosé¢ klasyfikacji. Za kazda cze$¢ mozna dosta¢ maksymalnie 10
punktéw. Ponizej przedstawiam krotki opis tego, na co bede zwracal uwage przy
przyznawaniu punktéw.

e Implementacja 10 pkt.

— Dzialanie
Kod w R-rze powinien po uruchomieniu powtorzy¢ eksperymenty
opisane w raporcie i zapisa¢ wyniki do plikéw (patrz wyzej).

— Rozsadna iloé¢ zaimplementowanych metod
Trzeba maksymalnie wykorzysta¢ to co bylo na laboratorium oraz
zaimplementowaé¢ metode z literatury.

— Poprawno$¢ implementacji wybranych metod

— Korzystanie z funkcji R’a
Korzystanie z wbudowanych funkcji zamiast np. uzywania petli itp..

— Modularnosé

Trzeba zaprojektowaé proces przetwarzania danych wedlug schema-
tu: wezytanie danych — analiza — zapis wynikéw do plikow. Do
wezytania danych moga byé¢ osobne funkcje dla réznych zbioréow, ale
funkcje na kolejnych etapach (implementujace poszczegdlne metody
analizy i zapis danych) powinny juz by¢ ogélne, tak zeby nie powta-
rza¢ implementacji tego samego procesu.

e Raport 10 pkt.

— Prezentacja analizy dwdch zbioréw danych (i ew. zbioru Goluba).
— Poprawne wykorzystanie réznych metod wizualizacji danych.

— Tabelki z wynikami walidacji krzyzowej dla metod klasyfikacyjnych.

Podsumowanie wynikéw i wnioski.



e Dobér metod i skutecznosé klasyfikacji 10 pkt.

— Skutecznos¢ klasyfikacji w teécie walidacji krzyzowej.

— Dobér metod klasyfikacji i selekcji biomarkeréw /redukeji wymiaru
Powinny zostaé¢ uzyte zaréwno metody z laboratorium jak i z wybra-
nej pracy zrodlowe;j.

— Poprawno$¢ oceny wynikow.

Poprawnosé testu walidacji krzyzowej — selekcja atrybutéw i treno-
wanie klasyfikatora tylko na czesci treningowej danych.

— Oméwienie pracy zréoditowej do 10 maja

Oceny
Punkty | Ocena
27-30+ | 5
24 - 26 44
21 - 23 4
18 - 20 34
15-17 3

Bonus

Sa trzy sposoby zarobienia dodatkowych punktow:

1. Najlepszy wynik klasyfikacji 2,4,6 pkt.
Za najlepszy wynik klasyfikacji (na jednym z dwdich zbioréw danych) 6
pkt., za drugi wynik 4 pkt., za trzeci 2 pkt.. Wynik klasyfikacji liczony
ma by¢ jako Srednia skutecznodé z 10-ciu przebiegéw walidacji krzyzowej
z podziatem na 10 czesci.

2. Ciekawa metoda 1-6 pkt.

Zastosowanie ciekawej metody z wybranej publikacji wymagajej wiecej
pracy implementacyjnej. Wybdr i liczbe dodatkowych punktéw mozna
konsultowac.

3. Eksperyment z pracy Simona 3 pkt.



Przeprowadzenie i zaprezentowanie eksperymentu oméwionego w pracy
Simona (http://jnci.oxfordjournals.org/cgi/content /extract/95/1/14) po-
rownujacego wyniki klasyfikacji w tescie walidacji krzyzowej, przy zasto-
sowaniu wyboru biomarkeréw na wszystkich danych (réwniez testowych)
oraz wylacznie na treningowej czesci danych.

Uwaga: nie wymaga wiele pracy.

Zbiory danych

1. Dane mikromacierzowe prof. Jarzab - dotycza raka tarczycy. Dane i do-
datkowe informacje sa tu:
http://www.genomika.pl/thyroidcancer/PTCCancerRes.html

Zbior danych sktada sie 50 prébek od 23 pacjentow chorych na raka tar-
czycy (PTC) i 10 pacjentéw z innymi chorobami tarczycy (benign). Dla 16
pacjentéw (initial_set) pobrano préobki tkanki chorej i zdrowej (contralate-
ral). Szczegbly w pracy prof. Jarzab (link ze strony wymienionej powyzej).
Klasyfikacje (i wybdr biomarker6w) nalezy zrobié na 2 klasy (contralateral
+ benign) vs. PTC (podzial na initial set i validation_set nalezy pominaé,
gdyz wyniki testujemy przy uzyciu walidacji krzyzowej). Klasteryzacja i
wizualizacje powinny uwzgledniaé¢ podzial na 3 grupy (PTC, contralateral
i benign). Nalezy zwrdcié uwage na prébki pochodzace od tych samych
pacjentéw i opisa¢ ewentualne zaleznosci (jezeli takie beda).

2. Dane mikromacierzowe prof. Ostrowskiego - dotycza choroby refluksowe;j:
http://bioputer.mimuw.edu.pl/ janusz/sadR/dane
Dane przetworzone sa na dwa sposoby (mozna sobie wybra¢ wersje, na
ktoérej sie pracuje). Login i hasto podaje na laboratorium.

Zbiér danych sklada sie z obserwacji ekspresji 22277 genéw u 91 pacjentéw
z 3 klas (oddzielne arkusze w pliku .xls):

o Nonerosive reflux disease (NERD)
e Erosive reflux disease (ERD)

e Barrett’s esophagus (BE)

Powyzsze stany chorobowe wymienione sa w kolejnosci od najmniej do
najbardziej powaznej. Tzw. przetyk Barreta powodowany jest przez prze-
wlekta chorobe refluksowa. Wiecej na ten temat mozna sie dowiedzie¢ np.
tu:

http://www.epacjent.pl/artykul.php?idartykul=648poddzial=Gastrologia,

W idealnym przypadku klasyfikator powinien dzieli¢ pacjentéw na trzy
grupy. W razie niepowodzenia, mozna tez sprobowaé klasyfikacji na dwie
grupy (NERD+ERD vs. BE) lub (NERD vs. ERD + BE).
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