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В работе предложен алгоритм для генерации многомерных наборов данных, учитывающий информатив-
ность подгрупп признаков. Проведено исследование алгоритмов отбора признаков на смоделированных дан-
ных. Представлены результаты исследования точности классификации экзонов генов в зависимости от
числа отобранных признаков.

Введение

Онкологические болезни определяются на-
личием экспрессированых онкогенов. Гены со-
стоят из экзонов и энтронов. Особый интерес
представляют экзоны. Из экзонов формируют-
ся транскрипты РНК. На основе транскрип-
тов РНК происходит синтез белка в клетке.
В качестве признаков экзонов могут выступать
как свойства нуклеотидных последовательно-
стей, так и свойства экзонов измеренные экс-
периментальным путем. Каждый экзон характе-
ризуется большим количеством признаков. Для
увеличения точности анализа экзонов (напри-
мер, для решения задач классификации и кла-
стеризации) следует оставить только информа-
тивные признаки. Выбор наиболее значимых
признаков экзонов гена, в том числе и онкогена,
является малоисследованной задачей.

Вычислительные возможности современной
техники позволили разработать большую базу
алгоритмов отбора признаков объектов данных
[1]. Однако выбор оптимального алгоритма ана-
лиза не является тривиальной задачей и часто
делается интуитивно, что, в свою очередь, приво-
дит к ошибкам интерпретации результатов ана-
лиза. Задачу выбора оптимального алгоритма
можно упростить, используя имитационное мо-
делирование и синтетические данные. Существу-
ющие имитационные модели генерации класте-
ров многомерных данных имеют ряд ограниче-
ний [2], среди которых наиболее существенным
является невозможность явной задачи степени
информативности признака или подгрупп при-
знаков.

Цель работы – разработка имитационной
модели учитывающей информативности призна-
ков объектов данных и исследование алгоритмов
автоматического выбора атрибутов экзонов ге-
нов человека.

I. Методология

Входные параметры имитационной модели:
число кластеров в генерируемом наборе данных;
число и размеры подгрупп признаков с задан-

ной степенью разделимости между кластером и
ближайшими к нему кластерами; число шумо-
вых признаков; число выбросов в данных; раз-
меры кластеров; параметр формы кластеров (эл-
липтическая и сферическая формы). Блок схема
алгоритма имитационного моделирования пред-
ставлена на рис. 1.

Рис. 1 – Блок схема алгоритма имитационного
моделирования

Среди алгоритмов отбора признаков широ-
кое рапространение получили методы-фильтры
[1], что обуcловлено легкостью их проектиро-
вания и простой структурой. В настоящей ра-
боте были выбраны популярные и универсаль-
ные методы-фильтры: алгоритм счёта Фишера
[1], алгоритм Relief-F [2] и алгоритм минималь-
ная избыточность-максимальная релевантность
[3].

Оценка эффективности алгоритмов отбора
признаков выполена по методу к-ближайших со-
седей [4].
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Экспериментальные данные взяты из базы
данных Ensembl [5] и содержат 1762 уникальных
экзона. Каждый экзон характеризуется 178 чис-
ленными признаками. Для каждого из экзонов
указана принадлежность к модельному гену че-
ловека. Совокупное число генов — 14. Разрабо-
танные алгоритмы реализованы на языках про-
граммирования R и Python.

II. Результаты

Исследована эффективность алгоритмов
отбора признаков на смоделированных данных
в условиях большого числа шумовых признаков,
для различного числа кластеров данных и раз-
личной разделимости между кластерами. Все ис-
следуемые алгоритмы отбора признаков проде-
монстрировали способность выделять значимые
признаки на фоне шумовых признаков. Некото-
рые результаты представлены на рис. 2 и рис.
3.

Рис. 2 – Зависимость точности классификации
объектов от количества признаков для 3 классов в

условиях плохой разделимости

Рис. 3 – Зависимость точности классификации
объектов от количества признаков для 10 классов в

условиях хорошей разделимости

Исследована эффективность алгоритмов
отбора признаков на примерах классификации
экзонов генов человека. Установлен факт зна-
чимой разделимости между экзонами принадле-
жащими различным генам. Наилучшая точность
классификации достигается при классификации
наборов, состоящих из двух генов и принимает
значение 0.95. Некоторые результаты представ-
лены на рис. 4 и рис. 5.

Рис. 4 – Зависимость точности классификации
экзонов от количества признаков для 2 генов

Рис. 5 – Зависимость точности классификации
экзонов от количества признаков для 14 генов

III. Выводы

В работе реализован алгоритм имитацион-
ного моделирования многомерных наборов дан-
ных с учетом информативности признаков объ-
ектов. Алгоритм позволяет осуществлять опти-
мальный выбор наиболее эффективных алгорит-
мов отбора признаков для решения задач клас-
сификации различной сложности.

Разработанные алгоритмы позволяют клас-
сифицировать экзоны 14 генов на небольшом на-
боре наиболее информативных признаков с точ-
ностью 0.78.
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