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Zasada liniowej separowalnosci
w selekcji modeli prognostycznych

Koncepcje liniowej separowalnosci wielowymiarowych zbiorow danych wiaze sie z po-
czatkami metod sieci neuropodobnych i rozpoznawania obrazéw. Zbiory G* i G~ n-wymia-
rowych wektoréw cech x; sa liniowo separowalne w przestrzeni cech F' (z; € F), jezeli
istnieje taki wektor wag w oraz prég 6, ze spelniony jest uktad nieréwnosci

(3w € R")(30 € RY) (Va; € GT) wlz; > 0 (1)
oraz (Vz; € G7) wla; <6

W problemie liniowej separowalnosci zainteresowani jesteSmy zagadnieniem, czy zbiory
G™T i G~ sa liniowo separowalne, oraz wyznaczeniem takich parametréw w* oraz 6*, ktore
w optymalny sposéb spelniaja (w pelni lub cze$ciowo) uktad nieréwnosci (1). Optymalne
parametry w* oraz 6* moga by¢ wyznaczone na podstawie uktadu nieréwnosci (1) poprzez
minimalizacje wypuklej i odcinkowo-liniowej (CPL) funkcji kryterialnej [1]. Parametry w*
oraz 0* moga by¢ uzyte m.in. w definicji modelu prognostycznego:

y = (w)'x - 0" (2)

Model prognostyczny (2) moze byé budowany na bazie przedzialowego zbioru uczacego
C:

Cp = {z;, [yj_,y;-']}, gdzie j =1,...,m oraz y; < y;'. (3)

Regresyjnemu zbiorowi danych {(z;,y;)} mozna nada¢ postac¢ (3), np. poprzez wprowa-

dzenie marginesu € (¢ > 0) i zalozenie, ze y; = y; — ¢ oraz y;' = y; + . Wyrazenie (3)

pozwala uwzglednia¢ tez dane cenzurowane poprzez zastosowanie warunku y;- = —oo lub

y;r = o0o. W konstrukcji modelu (2) wykorzystywany jest ponizszy uklad postulowanych
nieréwnosci:

. - T
(Vie{l,....m}) y; <w a:'j—9<y;-r. (4)

Uktad postulowanych nieréwnosci (4) mozna sprowadzi¢ do problemu liniowe]j separowal-
nosci (1) [1]. Potraktowanie konstrukeji modelu prognostycznego (2) jako problemu liniowej
separowalnoéci pozwala m.in. na zastosowanie metody relaksowanej liniowej separowalno-
Sci (RLS) selekcji zestawéw cech [2]. Metoda RLS umozliwila na przyklad zredukowanie
zestawu genéw od liczby n = 24481 do n; = 12. Wyselekcjonowany zestaw 12 genéw
pozwolil na pelna (100%) liniowa separacje (1) grupy pacjentéw nowotworowych od nieno-
wotworowych o licznosci okoto 50 pacjentéw w kazdej z tych grup. Taka technika pozwala
tez na budowe modeli prognostycznych (2) na bazie wysokowymiarowych danych genetycz-
nych z cenzurowanymi czasami przezycia [1].
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