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PROBLEMA

RNS Ekspresijas dati - tehnologijas labi attistitas,
salidzinosi letas, atkartojami eksperimentu rezultati,
pieejamas daudzas datu kopas.

Proteinu koncentraciju dati - salidzinosi jaunas,
diezgan dargas, pagaidam vél nedaudz datu kopu,
atkartojamiba un precizitate nav skaidra.

Problema - cik ciesi ir saistitas proteTnu
koncentracijas ar gé€nu ekspresiju, kas So saistibu
ietekmg, kadas ir iesp&jas proteinu koncentracijas
prognoz&t no ekspresijas datiem?

MERKIS

Par darba pamatu panemts ~3 g sens petijums
un ta ietvaros izstradats DL algoritms, kas
parbaudits uz tobrid pieejamajam datu kopam.
Merki ir parbaudit DL algoritma darbibu uz
jaunakam datu kopam un tiivak izpetit darba

principus.

MasinmaciSanas metozu lietojumi

génu ekspresijas analizei

IZPETE UN ANALIZE
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jauniem un veciem datiem bet ietekme uz
rezultati bija mazak par prognoz&jamiem,

balstoties uz iepriek$€jiem pétijumiem.

REZULTATI

DL Modelis paradija sagaidamu rezultatu ar
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SECINAJUMI

* DL modelim ir potencials prieks turpmakas
attistibas un izmantoSanas nakotné prieks
jauniem pétijjumiem.

* Ir nepiecieSams dzilak iepazities un izpéetit

DL modeli.

TALAKAIS VIRZIENS

Paplasinat testu kopas, uzlabot algoritmu un,
ideala gadijuma, adaptét programmatiiru

jaunakai un Sobrid lietotai DL izstrades videi.
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