Streszczenie

Hodowle komorek zdesynchronizowanych w fazie cyklu komoérkowego, tkanki no-
wotworowe zlozone z komorek réznych typow i o réznych profilach molekularnych, ko-
horty pacjentow rézniacych si¢ stanem zaawansowania choroby, czynnikami genetycz-
nymi i Srodowiskowymi, zréznicowane populacje regionéw czy krajow. Dane kliniczne,
genomiczne, transkryptomiczne, proteomiczne i obrazowe, pochodzace z réznych Zro-
det, o réznych typach, strukturze i wymiarowosci. Heterogenicznos¢ jest nieodtacznym
aspektem badan biomedycznych, przyczyna wielu zjawisk biologicznych i podstawa per-
sonalizowanej terapii. Analiza heterogenicznych danych prezentuje jednak szereg wy-
zwan — od zlego uwarunkowania numerycznego i utrudnionej estymacji parametrow

modelu, do obecnosci réznej liczby wektoréw cech dla poszczegolnych obiektow.

Kluczowym problemem naukowym, ktérego rozwigzanie jest przedmiotem niniej-
szej rozprawy, jest wykorzystanie danych dla heterogenicznych obiektéw w uczeniu
maszynowym. Prace doktorska stanowi cykl siedmiu artykutéw naukowych, obrazuja-

cych wlasne doswiadczenia autorki.

Pierwsza cze$¢ poswiecona jest heterogenicznosci wystepujacej na réznych pozio-
mach. W szczegdlnosci omoéwiony jest dylemat pomiedzy budowaniem wspolnego mo-
delu dla heterogenicznych grup, a niezalezng analiza podgrup czy pojedynczych obiek-
tow. Jako kompromis taczacy te strategie, zaproponowano autorskie, indywidualizowane
podejscie do estymacji parametrow (na przykladzie modelu epidemiologicznego), po-
legajace na estymacji czesci parametrow jako wspolnych dla wszystkich obiektow, a
czesci jako niezaleznych. Zastosowanie indywidualizowanego modelowania pomogto
przezwyciezy¢ problem ztego uwarunkowania numerycznego, pozwalajac jednoczesnie
zachowac elementy indywidualnej charakterystyki, co znalazto odzwierciedlenie w roz-

kladzie btedéw dopasowania.



Druga czes$¢ rozprawy porusza problem heterogenicznosci struktury danych, czyli
obecnosci réznej liczby wektorow cech. Przedstawiono oryginalne strategie wykorzy-
stania takich danych w klasyfikacji (dla obrazowania proteomicznego) oraz modelowa-
niu przezycia (dla wielu gromadzen w obrazowaniu PET/CT) oparte na agregacji wek-
toréw cech lub agregacji wynikow modelowania. Otrzymane wyniki pokazuja, ze wy-
korzystanie informacji pochodzacej ze wszystkich dostepnych wektoréw cech poprzez
zastosowanie agregacji pozwala na poprawe zdolnosci predykcyjnej modeli wzgledem

wykorzystania pojedynczego wektora cech.
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