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Zastosowanie logicznej regresji do lokalizacji genow
wplywajacych na cechy iloSciowe

Regresja logiczna wprowadzona w [2] przez autoréw Ruczinski, Kooperberg,
LeBlanc jest uogélniong metoda regresji uzyteczna w sytuacji, gdy wiekszos¢ zmien-
nych ma charakter binarny. Czesto w takim przypadku interakcje pomiedzy wie-
loma predyktorami maja znaczacy wplyw na zmienna wynikowa. W kontekscie
genetycznym zagadnienie tego typu pojawia si¢ w przypadku danych dotyczacych
pojedynczych polimorfizmoéw (Single Nucleotide Polimorphisms) i wéwczas celem
staje si¢ identyfikacja takich polimorfizméw lub ich interakeji odpowiedzialnych za
rozw0j konkretnej choroby.

W regresji logicznej, majac zbior predyktoréw binarnych, staramy si¢ stworzy¢
nowe lepsze predyktory, bedace kombinacjami wyj$ciowych zmiennych binarnych.
Dopasowujemy model regresji postaci

g(E(Y)) =bo+b1L1 +bsLs+ ...+ byL,,

gdzie L;, 7 = 1,2,...,n, sg wyrazeniami logicznymi zaleznymi od stanu obja-
Sniajacych zmiennych binarnych. Wyboru wyrazen L; i estymacji parametréw b;
dokonujemy za pomoca algorytmu simulated annealing.

Przedstawimy przyktady i wyniki zastosowania logicznej regresji do objasnia-
nia zmiennej o charakterze iloSciowym.
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