Streszczenie

Rozwoj technologii badajgcych pojedyncze komdrki, jak cytometria masowa, pozwolit
na dogtebne zrozumienie procesow komarkowych i odkrycie nowych subpopulacji oraz ich roli
w organizmie. Wiedza ta ma szanse przyczynic¢ sie do rozwoju nowych terapii, lekow i metod
zapobiegania roznym chorobom. Cytometria masowa umozliwia jednoczesny pomiar
dziesigtek markerow wykorzystywanych do identyfikacji typow komorek czego wynikiem jest
macierz zawierajgca wartosci ekspresji dla kazdej komorki i markera. Jednakze wysoka

wymiarowos$¢ danych sprawia, ze ich analiza jest wyzwaniem.

Gruzlica, czyli infekcja spowodowana przez bakterie Mycobacterium Tuberculosis,
kazdego roku zabija miliony ludzi na swiecie. Leczenie jest drogie, zwlaszcza gdy bakterie
uodpornig sie na jeden lub wigcej gtdwnych lekow. Wybuch pandemii COVID-19 doprowadzit do
regresji w postepach ostatnich lat w powstrzymywaniu roznoszenia sie gruzlicy. Naukowcy
probujg zmniejszy¢ wystepowanie nowo zdiagnozowanych przypadkéw do minimalnego
poziomu poprzez prace nad nowymi terapiami i lekami, wykorzystujac, miedzy innymi,

cytometrie masowa.

Rozprawa doktorska skupia sie na analizie wysokowymiarowych danych z cytometrii
masowej. Publicznie dostepne zbiory danych postuzyty do zaproponowania schematu analizy,
ktory rozwigzuje problemy wystepujace przy istniejgcych rozwigzaniach. Zaimplementowane
metody zostaty wykorzystane do przetworzenia zbioru danych z badan nad gruzlica,
zapewnionego przez partnerow naukowych z Stellenbosch University, RPA. Analiza obejmuje
nowg, w petni automatyczng metode do wstepnego bramkowania danych z cytometrii
masowej. Dodatkowo, istniejgce rozwigzania do korekty efektu paczki zostaty pordwnane pod
wzgledem usuwania technicznej wariancji i wptywu na koncowe wyniki identyfikacji
subpopulacji. Zaproponowana technika do identyfikacji typéw komorek bierze pod uwage
istnienie heterogenicznosci grup komorek podczas ewaluacji modelu, co jest podejsciem
zupetnie nowym. Wprowadzenie rozszerzonej przestrzeni cech i dwukrokowej techniki

klasteryzacji pozwala uzyskac dobrze zdefiniowane i spdjne populacje.

Przeprowadzone analizy wskazujg na potencjat wprowadzonych metod w identyfikacji

typow komarek i odpowiedniej weryfikacji ich wynikow.



