Extension de la NMF supervisée pour I'intégration de données omiques
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Résumeé

Le développement des approches haut débit en biologie permet dorénavant la production massive de données
dites < omiques >, et ce pour des contextes applicatifs variés. Généralement acquis sur les mémes échantillons,
chacun de ces tableaux de données omiques illustre une partie seulement d’un systeme biologique complexe.
L’intégration de ces données permet donc d’étudier ce systeme en globalité, et de mettre en lumicre les re-
lations existantes entre les divers acteurs moléculaires. Cette communication introduit une nouvelle méthode
d’intégration découvrant des relations entre données « omiques > qui caractérisent des profils typiques de
groupes distincts d’individus. Ici, la méthode de Factorisation Matricielle Non-négative (NMF) [1] est étendue
a la problématique d’intégration de données dans un cadre supervisé. Pour cela, nous nous basons sur une
variante du probleme d’optimisation FR-lda, présenté dans ’article [2], les liens entre omiques étant assurés
par I’appariement des individus dans la décomposition. En outre, les auteurs utilisent 1’algorithme Majoration-
Minimisation (MM) menant a des termes de mise a jour multiplicatifs pour résoudre leur probleme. Afin d’as-
surer une parcimonie exacte dans la décomposition, nous proposons de combiner cette approche avec une mise
a jour basée sur une approche proximale. L’ utilisation de cette extension sur des données simulées a mis en
lumiere I’utilité de la partie supervisée de ce modele ainsi que, dans certains cas, I’intérét de la mise en place
du proximal dans la résolution. Sur données faiblement bruitées, la solution fournie par I’approche proximale
extrait des signatures moléculaires directement parcimonieuses, discriminant les individus selon leur groupe
d’appartenance. En revanche, sur des données fortement bruitées, I’approche MM, qui ne fournit pas de parci-
monie exacte, est plus robuste et classe correctement les variables les plus importantes expliquant les groupes.
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