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Тема дисертації:
1. Методологічні основи інформаційної технології обробки даних експресії генів та її застосування в галузі
біоінформатики

2. Methodological foundations of information technology for gene expression data processing and its application in
the field of bioinformatics

Реферат:
1. У дисертаційній роботі запропоновано рішення актуальної науково-практичної проблеми: розробка
методологічних основ інформаційної технології обробки даних експресії генів для розв’язання задач в галузі
біоінформатики на основі комплексного застосування аналізу генної онтології, кластер-бікластерного
аналізу та методів глибинного навчання, відмінною рисою якої є більш висока у порівнянні з існуючими
методами адекватність оцінки стану об’єкта за рахунок гібридизації існуючих методів та алгоритмів обробки
великих даних, оптимізації значень гіперпараметрів моделі із застосуванням кількісних критеріїв якості при
реалізації відповідного етапу враховуючи тип даних, що досліджуються. У роботі уперше представлено



розробку інформаційної технології, спеціалізованої для обробки даних експресії генів, яка використовує
інтегрований підхід, що об'єднує аналіз генної онтології, кластер-бікластерний аналіз та сучасні методи
глибинного навчання. Цей комплексний метод спрямований на підвищення точності та надійності в
діагностиці станів складних об’єктів. Значущість цієї технології полягає у її здатності до глибокого аналізу та
точної класифікації даних, що відкриває нові перспективи для досліджень при створенні систем діагностики
складних об’єктів. Для підтримки цих вимог, уперше розроблено гібридну модель, яка дозволяє ефективно
формувати підмножини значущих генів, використовуючи кластер-бікластерний аналіз та аналіз генної
онтології. Здійснено детальний порівняльний аналіз різних типів та архітектур глибинних нейронних мереж,
включаючи як згорткові, так і рекурентні нейронні мережі, а також їх гібридні комбінації. Особливу увагу
приділено визначенню оптимальних гіперпараметрів за допомогою алгоритму оптимізації Байєса.
Досліджено гібридну модель класифікації, що інтегрує методи глибинного та машинного навчання, для
покращення об'єктивності в ідентифікації зразків. Модель складається з двох ієрархічних рівнів, де на
першому рівні застосовуються різні моделі глибинного навчання для формування проміжних рішень, які у
подальшому обробляються класифікатором на другому рівні. В якості класифікатора використовується
алгоритм на основі дерева рішень (CART), що дозволяє формувати остаточні висновки щодо ідентифікації
об'єкта. У дисертації також уперше розроблено гібридну модель бікластеризації, що використовує алгоритм
ensemble для бікластеризації та метод оптимізації Байєса для точного налаштування параметрів алгоритму,
забезпечуючи високу якість бікластеризації на основі оцінки взаємної інформації між рядками та
стовпчиками бікластерів. Крім того, уперше запропоновано гібридну модель діагностики об’єктів на основі
даних експресії генів, яка комбінує аналіз генної онтології, кластер-бікластерний аналіз та згорткові
нейронні мережі, яка продемонструвала високу точність ідентифікації стану об'єктів з меншою кількістю
значущих генів, що відкриває нові можливості для налаштування діагностичних моделей у біомедичних
дослідженнях. Запропонований інтегральний критерій F1-міри, розрахунок якого передбачає застосування
методу бажаностей Харрінгтона до парціальних значень F1-міри, що розраховані для окремих класів; методи
застосування рекурентної нейронної мережі (РНМ) для обробки даних експресії генів. Досліджено два типи
РНМ: LSTM та GRU. Запропоновано алгоритм оптимізації архітектури та значень гіперпараметрів РНМ,
здійснено порівняльний аналіз методів оптимізації на основі упорядкованого пошуку за сіткою та алгоритму
байєсівської оптимізації. Запропоновано комплексний критерій якості класифікації даних із застосуванням
відповідного типу мережі глибинного навчання, що розраховується як зважена сума парціальних критеріїв
якості, що розраховувалися в процесі моделювання. Виконано моделювання різних архітектур РНМ, за
результатами якого визначенні оптимальні значення гіперпараметрів для кожного типу мережі; методи
бікластеризації даних експресії генів шляхом більш ретельного формування критеріїв якості бікластеризації,
які визначають бікластерну структуру, що створюється в процесі реалізації відповідного алгоритму
бікластеризації. Запропоновано внутрішній критерій якості бікластеризації на основі оцінки взаємної
інформації як між рядками бікластера, так і між його стовпцями. Ключові слова: дані експресії генів, взаємна
інформація, ентропія Шеннона, бікластеризація, метод оптимізації Байєса, алгоритми кластеризації, аналіз
генної онтології, глибинне навчання, гібридні моделі, мультикритеріальна оптимізація, згорткова нейронна
мережа, рекурентна нейронна мережа.

2. The dissertation proposes a solution to a relevant scientific and practical problem: the development of
methodological foundations of information technology for gene expression data processing to solve tasks in the
field of bioinformatics based on a comprehensive application of gene ontology analysis, cluster-bicluster analysis,
and deep learning methods. Its distinctive feature is a higher adequacy of object state assessment compared to
existing methods due to the hybridization of existing methods and algorithms for processing big data, optimization
of model hyperparameter values using quantitative quality criteria when implementing the corresponding stage,
considering the type of data being studied. It is the first time that the development of information technology,
specialized in gene expression data processing, that uses an integrated approach combining gene ontology
analysis, cluster-bicluster analysis, and modern deep learning methods have been presented in the work. This
comprehensive method is aimed at increasing the accuracy and reliability in diagnosing states of complex objects.



The significance of this technology lies in its ability to perform deep analysis and precise classification of data,
opening new perspectives for research in creating diagnostic systems for complex objects. To support these
requirements, a hybrid model has been developed for the first time, allowing the effective formation of subsets of
significant genes to use cluster-bicluster analysis and gene ontology analysis. A detailed comparative analysis of
different types and architectures of deep neural networks, including both convolutional and recurrent neural
networks, as well as their hybrid combinations, have been conducted. Particular attention has been given to
determining optimal hyperparameters using the Bayesian optimization algorithm. A hybrid classification model
integrating deep and machine learning methods to improve the objectivity in sample identification has been
explored. The model consists of two hierarchical levels, where various deep learning models have been applied at
the first level to form intermediate decisions, which have been processed by a classifier at the second level. A
decision tree-based algorithm (CART) has been used as the classifier, allowing the formation of final conclusions
about object identification. A hybrid biclustering model has been developed in the dissertation for the first time,
using an ensemble algorithm for biclustering and Bayesian optimization method for precise parameter tuning of
the algorithm, ensuring high-quality biclustering based on the assessment of mutual information between the
rows and columns of biclusters. Furthermore, a hybrid diagnostic model of objects based on gene expression data
has been presented for the first time, combining gene ontology analysis, cluster-bicluster analysis, and
convolutional neural networks, which demonstrated high accuracy in identifying the state of objects with fewer
significant genes, opening new possibilities for tuning diagnostic models in biomedical research. An integrated F1-
score criterion has been proposed, calculated by applying Harrington's desirability method to partial F1-scores
calculated for individual classes; methods of applying recurrent neural networks (RNN) for processing gene
expression data have been explored. Two types of RNNs, LSTM and GRU, have been investigated. An algorithm for
optimizing the architecture and hyperparameter values of RNNs has been proposed, and a comparative analysis of
optimization methods based on grid search and Bayesian optimization has been conducted. A comprehensive
quality criterion for data classification using the corresponding type of deep learning network has been proposed,
calculated as a weighted sum of partial quality criteria developed during the modeling process. Modelling various
RNN architectures has been performed, determining the optimal hyperparameter values for each network type;
methods of biclustering gene expression data by more carefully forming quality criteria for biclustering, which
define the bicluster structure created in the process of implementing the corresponding biclustering algorithm,
have been proposed. An internal quality criterion for biclustering based on the assessment of mutual information
both between the rows of the bicluster and its columns has been proposed. Key words: gene expression data,
mutual information, Shannon entropy, biclustering, Bayesian optimization method, clustering algorithms, gene
ontology analysis, deep learning, hybrid models, multicriteria optimization, convolutional neural network,
recurrent neural network.
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