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Koneoppiminen

Tekoalyn osa-alue, menetelmat perustuvat
havainnoista oppimiseen

Tavoitteena automatisoida data-analyysia

Pohjana usein abstraktien ongelmien
ratkaiseminen, esim. luokittelun

Laheinen suhde tilastotieteeseen



Tieteiden rajapinnalla

Tietojenkasittely-
tiede

Data-analyys Tilastotiede




The Diploid Genome Sequence of J. Craig Venter = | ® ris e

Images from Levy et al., PLoS Biology 5(10):e254 (2007);
Gross, PLoS Biology 5(10):e266 (2007).




Geenisaately: faktoja

® Geenien aktivoituminen on seka ajallisesti
etta paikallisesti lokalisoitunutta

® 98,5% ihmisen genomista ei koodaa
proteiineja

® Yleisella tasolla tunnetaan lukuisia
saatelymekanismeja

® Esimerkiksi transkriptiosaately



S. cerevisiae

Image from: Guzman-Vargas and Santillan BMC Systems Biology 2:13 (2008).



Chromatin
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Image from:Wasserman & Sandelin. Nat Rev Genet. 5(4):276-87 (2004)



Mallinnustehtavan
haasteita

Kaikkien geenien aktiivisuutta helppo mitata
samanaikaisesti, proteiinien ei

Mittaukset usein huomattavan kohinaisia
Vahan mittauspisteita suhteessa muuttujiin

Paljon tuntemattomia vuorovaikutuksia



Havaitsemattomien
aineiden rekonstruktio

® TJavoitteena selvittaa havaitsemattomien

aineiden aktiivisuus biokemiallisessa
systeemissa

® Esimerkkina transkriptiofaktoriproteiinit,
apuna niiden vaikutus kohdegeeneihin



VI

Saatelyverkkomot

Image from: Khanin et al., PNAS 103(49):18592 (2006).



Transkriptiomalli

dr;(t) _
dt B_I_Sf() Jx](t)
Geenin aktiivisuuden muutos =
tausta-aktiivisuus

+ saatelyn vaikutus

— hajoamisen vaikutus



“Essentially, all models
are wrong, but some
are useful.”

— George Box (1919-)



Mallin sovittaminen

® Bayesilainen paattely: priorista posterioriin

® Oletetaan tuntemattomille suureille
Gaussin prosessia noudattava priorijakauma

® Vastaava yhteisjakauma kaikille suureille

® Suurimman uskottavuuden menetelmaan
perustuva parametrien estimointi

® [assa esimerkissa laskennallisesti tehokas



FBgn0033188 mRNA

2 4 6 8 1012
Time (h)

Esimerkkimalli

FBgn0035257 mRNA

> ¢

2 4 6 8 1012

Time (h)

Inferred twi protein

r

FBgn0011206 mRNA

2 4 6 8 1012
Time (h)

FBgn0004646 mRNA

2 4 6 8 1012
Time (h)

FBgn0039286 mRNA

¥
s

2 4 6 8 1012
Time (h)




Sovelluksia

Bioinformatiikassa eri tietolahteiden
yhdistaminen olennaista

Malli mahdollistaa ekspressioaikasarjojen
kayton transkriptiofaktoreiden
kohdegeenien tunnistamisessa

Vaatii vain yksinkertaisia kokeita

Ensimmaiset tulokset hyvin lupaavia



Yhteenveto

® Koneoppimisessa pyrkimyksena data-
analyysin osittainen automatisointi

® Moderniin biologiaan liittyy paljon haastavia
data-analyysitehtavia



