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Zastosowanie logicznej regresji do lokalizacji genów

wpływających na cechy ilościowe

Regresja logiczna wprowadzona w [2] przez autorów Ruczinski, Kooperberg,
LeBlanc jest uogólnioną metodą regresji użyteczną w sytuacji, gdy większość zmien-
nych ma charakter binarny. Często w takim przypadku interakcje pomiędzy wie-
loma predyktorami mają znaczący wpływ na zmienną wynikową. W kontekście
genetycznym zagadnienie tego typu pojawia się w przypadku danych dotyczących
pojedynczych polimorfizmów (Single Nucleotide Polimorphisms) i wówczas celem
staje się identyfikacja takich polimorfizmów lub ich interakcji odpowiedzialnych za
rozwój konkretnej choroby.

W regresji logicznej, mając zbiór predyktorów binarnych, staramy się stworzyć
nowe lepsze predyktory, będące kombinacjami wyjściowych zmiennych binarnych.
Dopasowujemy model regresji postaci

g(E(Y )) = b0 + b1L1 + b2L2 + . . . + bnLn,

gdzie Lj , j = 1, 2, . . . , n, są wyrażeniami logicznymi zależnymi od stanu obja-
śniających zmiennych binarnych. Wyboru wyrażeń Lj i estymacji parametrów bj

dokonujemy za pomocą algorytmu simulated annealing.
Przedstawimy przykłady i wyniki zastosowania logicznej regresji do objaśnia-

nia zmiennej o charakterze ilościowym.
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