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Einsatz von Random Forests in der Prazisionsmedizin

Die Zielsetzung der Prazisionsmedizin ist es, jeden Patienten zielgerichtet und
malgeschneidert therapieren zu konnen

Dies erfordert die Translation vieldimensionaler Daten in die klinische Praxis, welche mafSgeblich
durch kiinstliche Intelligenz unterstiitzt werden kann, indem Methoden des maschinellen Lernens
wie beispielsweise Zufallswalder (engl. Random Forests) eingesetzt werden.

Prof. Inke Konig und ihr Team vom Institut fur medizinische Biometrie und Statistik beschaftigen
sich im entsprechenden Forschungsprojekt intensiv mit diesem mathematischen Verfahren und
adressieren dabei die folgenden medizinischen Fragestellungen:

1. Welche neuen diagnostischen Taxonomien entstehen, wenn wir Patienten aufgrund
genomischer Daten mit nicht-uberwachten Zufallswaldern klassifizieren?

In diesem Teilprojekt werden Algorithmen zum nicht-uberwachten Lernen durch Zufallswalder
modifiziert, an vorliegende Datenstrukturen angepasst und in Simulationsstudien miteinander
verglichen. Die Algorithmen werden u.a. fiir die Analyse genetischer Ahnlichkeiten in einem
Projekt des Deutschen Zentrums fir Herz-Kreislauf-Forschung (DZHK) zu koronaren
Herzerkrankung und verwandten Phantoypen verwendet.

2. Wie lassen sich Risikoscores aus Zufallswaldern inhaltlich interpretieren?

Es werden MalSe erweitert, die die Wichtigkeit einzelner Variablen fiir die Klassifikation in
Zufallswaldern schatzen. Des Weiteren ermoglicht die Darstellung von Zufallswaldern durch
reprasentative Baume eine vereinfachte Interpretierbarkeit eines Scores. Neben
Simulationsstudien zur Untersuchung der methodischen Eigenschaften reprasentativer Baume
werden die Methoden auf Daten der DFG-Forschergruppe 2488 angewendet.

3. Wie konnen zur Integration verschiedener Omics-Daten Informationen iiber
funktionelle und strukturelle Zusammenhange in Zufallswaldern integriert werden?
Detaillierte Informationen uber Zusammenhange zwischen Genen oder anderen Molekulen
sind in Form von Netzwerken offentlich verfugbar. Es wird untersucht, in welcher Form dieses
Wissen in den Trainingsprozess von Zufallswaldern integriert werden kann. In Simulationen
werden konzeptuelle, vereinfachte Situationen modelliert, aber auch Szenarien, die stark an
experimentellen Daten orientiert sind.

4. Wie konnen Zufallswalder bei longitudinalen Daten oder abhangigen Beobachtungen
verwendet werden?

Umfangreiche Simulationsstudien werden durchgefiithrt, um verschiedene Ansatze zur Analyse
longitudinaler und/oder abhangiger Daten systematisch zu vergleichen und Empfehlungen fur
konkrete Anwendungsszenarien geben zu konnen. Eine Anwendung geeigneter Methoden ist
auf Daten der ALLIANCE-Kohorte des Deutschen Zentrums fiir Lungenforschung (DZL)
geplant, um die Entwicklung von Asthma vorherzusagen.

Falls Sie Fragen zum Projekt oder verwandten Themen haben, besuchen Sie doch einfach die
Webseite des IMBS www.imbs.uni-luebeck.de
oder werfen Sie eine Blick in die entsprechenden Veroffentlichungen:
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