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Klasyfikacja podjednostek gluteninowych
z wykorzystaniem metod uczenia
maszynowego*

Classification of glutenin subunits using machine learning methods

Gluteniny to bialka zapasowe wystepujace w bielmie ziarniakow pszenicy. Sg one
odpowiedzialne za rozciggliwos¢ i elastyczno$¢ ciasta. Informacja o ich sktadzie jest
wykorzystywana w procesie hodowlanym. Najprostsza i dajacg najlepsze efekty metoda
rozpoznawania podjednostek gluteninowych jest rozdziat ekstraktow bialkowych na Zelu
poliakrylamidowym w buforze zawierajacym laurylosiarczan sodu (SDS-PAGE).
Uzyskany obraz jest stosunkowo latwy do analizy, jednakze duza ilo$¢ préb bardzo
wydtuza czas opisywania poszczegolnych $ciezek 1 tym samym zwigksza
prawdopodobienstwo popetienia btedu. Do zwigkszenia precyzji i szybkos$ci klasyfikacji
podjednostek gluteninowych zostal napisany skrypt w jezyku Python 3. Zastosowano
Skrypt dzieli si¢ na dwa moduly: w pierwszym nastgpuje rozpoznanie $ciezek ze zdjgc,
a w drugim budowanie modelu predykcyjnego. Zdjecia po zaladowaniu sg wstepnie
ujednolicane przez zastosowanie progowania adaptacyjnego a nast¢pnie usuwane s3
artefakty. Przygotowane w ten sposob obrazy sg gotowe do wyodregbnienia $ciezek.
W wigkszosci przypadkow gluteniny wysokoczasteczkowe formuja $ciezki rownolegte co
umozliwia zastosowanie prostego skryptu z wykorzystaniem warto$ci S$rednich ze
wszystkich kolumn a nastgpnie sum kumulatywnych dzigki czemu $ciezki moga by¢ od
siebie odseparowane. W przypadku znieksztalconych zeli zastosowano model DBSCAN

* Prace zostaly wykonane w ramach programu wieloletniego ,,Tworzenie naukowych podstaw postegpu biologicznego i
ochrona roslinnych zasobéw genowych zrodtem innowacji wsparcia zrownowazonego rolnictwa oraz bezpieczenstwa
zywnosciowego kraju” koordynowanego przez IHAR-PIB a finansowanego przez MRiRW.
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(Density-based spatial clustering of applications with noise) do rozpoznania
poszczegdlnych prazkow, a nastepnie algorytm centroidéw ( k-means) do znalezienia
centrow wyznaczonych uprzednio klastrow i aproksymacje wielomianowg do wyznaczenia
srodkow Sciezek. Uzyskany zbior opisano recznie i nadano etykiety, a nastgpnie
znormalizowano do warto$ci w przedziale 0—1. W celu skrocenia czasu obliczen i
zapobiegnigciu przeuczenia zredukowano wymiary $ciezek przez zastosowanie analizy
glownych sktadowych (PCA) i podzielono na cze$¢ treningows i testowg. Do testowania
klasyfikacji wybrano cztery modele: lasy losowe (LL), maszyn¢ wektorow nosnych
(SVM), regresje logistyczng (RL) i perceptron wiclowarstwowy (MLPC). Dopasowanie
parametrow poszczegdlnych modeli zautomatyzowano funkcjag GridsearchCV. Do
pomiaru jakos$ci predykcji zastosowano dwa mierniki: 1) $rednia harmoniczna z precyz;ji i
czutosci (F1 score), 2) doktadno$¢ — prawdopodobienstwo prawidtowej klasyfikacji. Z
wyjatkiem regresji logistycznej pozostale modele klasyfikowaly S$ciezki ze zbioru
testowego z wysokg doktadnoscig przy czym SVM i MLPC osiagnety $redni wynik 95%.
Powyzszy skrypt umozliwia wybor najlepszego modelu do klasyfikacji glutenin HMW w
krotkim czasie 1 z duzg doktadno$cia. Tym samym moze by¢ cennym narzedziem w pracy
hodowlane;j.
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