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Streszczenie

Wobec stale wzrastajacej liczby zachorowalno$ci na rézne rodzaje nowotworéw, uwaga
naukowcOw skupia si¢ na poznaniu przyczyn zjawiska nowotworzenia. Obrazowanie
molekularne technika Spektrometrii Mas jest obecnie jednym z podstawowych narzedzi
analitycznych umozliwiajagcych analize skladu molekularnego réznych tkanek, zaréwno
zdrowych, jak nowotworowych. Nalezy zauwazy¢, ze duzy rozmiar danych i wysoka
ztozono$¢ sygnalu stanowia wyzwania w analizie statystycznej i uczeniu maszynowym.
Zwlaszcza, ze w standardowym podejs$ciu do klasyfikacji kazda klasa jest z reguly wysoce
jednorodna. Obecnie wiadomo jednak, ze zaréwno nowotwor, jak i zdrowa tkanka to zbior
komorek o duzej heterogeniczno$ci, co stanowi wyzwanie w zbudowaniu wiarygodnego
systemu klasyfikacji. Niestety komercyjne narzgdzia nic umozliwiaja wielopoziomowego
przetwarzania i analizy wielkoskalowych danych MSI. Dlatego gléwnym celem rozprawy
bylo opracowanie innowacyjnych algorytméw 1 narzedzi umozliwiajagcych analize
statystyczng i klasyfikacj¢ wysoce niejednorodnych, wiclowymiarowych danych obrazowania

molekularnego.

Zaproponowany zostal schemat przetwarzania danych obejmujacy adaptacyjne przetwarzanie
wstepne, ekstrakcje 1 selekcje cech do stworzenia systemu decyzyjnego rozrézniajacego
tkanke zdrowa od nowotworowej. Zastosowane metody przetestowane zostaly na danych
z kilku eksperymentow MALDI MSI, w ktorych obrazowane byly rézne rodzaje tkanek.
W badaniu skoncentrowano si¢ rownicz na problemic modelowania biordznorodnosci
wewnatrztkankowej i miedzyosobniczej. Zaproponowano adaptacyjna korekcjg linii bazowej
i ekstrakcje cech przy uzyciu modelu mieszanin Gaussa, aby zmniejszy¢ wymiarowo$é
danych. Wprowadzono inteligentny system konstruowania zbioru uczacego z wykorzystaniem
informacji o niejednorodnodci podtypow tkanek, co przelozylo sie¢ na poprawe jakosci
klasyfikacji. Z kolei zaproponowana metoda selekeji cech z wykorzystaniem adaptacyjnego
rankingu, pozwala zamodelowa¢ h:terogenicznoé¢ zbioru danych i1 znalezé wiarygodng

ostateczna sygnature raka.

Podsumowujgc, niniejsza rozprawa proponuje rozwigzania umozliwiajagce szybkie
przetwarzanie 1 wydajng analiz¢ danych MSI, pozwalajac tym samym na lepsze zrozumienie

biologicznych podstaw rozwoju nowotworow.



