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Statystyki adnotacji

CDS gene
------------------
77519 1 7156 1
43804 2 4317 2
54853 3 5460 3
44061 4 4180 4
65591 5 6332 5

135 Mt 122 Mt
104 Pt 88 Pt
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Tworzenie zestawu danych

Sekwencje CDS genomu ref. TAIR10 pobrano z Ensembl Plants.

Sekwencje pocięto na nakładające lub nienakładające
się fragmenty równej długości (zależnie od podejścia, między 15
a 150 nt), i obliczono wartości:

Cechy (features) do ML
1 GC%
2 entropia Shannona
3 skośność GC
4 skośność AT
5 Stosunek obserwowanej do przewidywanej liczby

dinukleotydów w oknie (m.in. CpG) [Gardiner-Garden]
6 Zliczenia k-merów (testowano 3-, 4- i 5-mery)
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Etykiety (labels)

Testowano układ z trzema klasami (Nuc, Mt, Pt), siedmioma
klasami (1-5, Mt, Pt).
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Modele

Drzewa decyzyjne, RandomForest, LightGBM
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cont.

Problem nierównowagę klas (znacznie więcej CDSów z 1-5 niż
Mt i Pt razem wziętych) próbowano rozwiązać przez
undersampling. Wszystkie dane Mt i Pt + losowa próba z
zestawu Nuc lub 1-5, żeby było po równo.
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3 klasy, nakładające się sekwencje
wejściowe, 15 nt

precision recall f1-score support

Mt 0.68 0.62 0.65 6000
Nuc 0.60 0.62 0.61 6000
Pt 0.65 0.69 0.67 6000

accuracy 0.64 18000
macro avg 0.64 0.64 0.64 18000

weighted avg 0.64 0.64 0.64 18000
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3 klasy, nakładające się sekwencje,
150 nt

Drzewo decyzyjne
precision recall f1-score support

Mt 0.87 0.94 0.90 3118
Nuc 0.99 0.98 0.99 52730
Pt 0.90 0.96 0.93 4152

accuracy 0.98 60000
macro avg 0.92 0.96 0.94 60000

weighted avg 0.98 0.98 0.98 60000
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RandomForest
precision recall f1-score support

Mt 1.00 0.97 0.98 3118
Nuc 1.00 1.00 1.00 52730
Pt 1.00 0.99 0.99 4152

accuracy 1.00 60000
macro avg 1.00 0.99 0.99 60000

weighted avg 1.00 1.00 1.00 60000
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3 klasy, nienakładające
się sekwencje, 30 nt, 3, 4 i 5 mery

precision recall f1-score support

Mt 0.52 0.40 0.45 200
Nuc 0.52 0.56 0.54 200
Pt 0.59 0.67 0.63 200

accuracy 0.55 600
macro avg 0.54 0.55 0.54 600

weighted avg 0.54 0.55 0.54 600
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3 klasy, nienakładające
się sekwencje, 30 nt,

Gardiner-Gardner zamiast k-merów

precision recall f1-score support

Mt 0.39 0.30 0.34 438
Nuc 0.44 0.46 0.45 500
Pt 0.51 0.59 0.55 518

accuracy 0.46 1456
macro avg 0.45 0.45 0.45 1456

weighted avg 0.45 0.46 0.45 1456
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