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1. Wstep

Internetowe Konto Pacjenta (IKP) to projekt, ktérego celem jest umozliwie-
nie gromadzenia w jednym miejscu danych na temat stanu zdrowia pacjenta.
Projekt ten zaklada rejestracje w centralnej bazie danych wszystkich danych
zwigzanych ze stanem zdrowia obywateli Polski. Beda tutaj rejestrowane dane
na temat skierowan, recept, zaswiadczen, zalecen, historia zdrowia i choroby,
badania diagnostyczne poszczegdlnych uzytkownikéw systemu.

IKP stanowi fragment projektu P1, czyli Elektronicznej Platformy Groma-
dzenia, Analizy i Udostepnienia Zasobow Cyfrowych o Zdarzeniach Medycznych,
ktérego zadaniem jest budowa elektronicznej platformy ustug publicznych
w zakresie ochrony zdrowia umozliwiajacej organom administracji publicznej
i obywatelom gromadzenie, analize i udostepnianie zasobéw cyfrowych o zda-
rzeniach medycznych, w zakresie zgodnym z ustawg z dnia 28 kwietnia 2011 r.
o systemie informacji w ochronie zdrowia.

Dane gromadzone przez system IKP majg uwzglednia¢ m.in. réznorodne
klasyfikacje medyczne, takie jak ICD-9 (Mi¢dzynarodowa Klasyfikacja Procedur
Medycznych), ICD-10 (Miedzynarodowa Klasyfikacja Chordb), ATC (klasyfikacja
lekéw). Kazda z tych klasyfikacji zawiera po kilka tysiecy pozycji, ktérymi moga
by¢ opisane rekordy dotyczace zdrowia i choroby w danych pacjenta. Podczas
procesu analizy danych taka olbrzymia liczba atrybutéw bedzie wymagata
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wykorzystania metod sztucznej inteligencji, takich jak np. algorytmy gene-
tyczne, ktérych celem bedzie poszukiwanie kombinacji czynnikéw wplywajacych
m.in. na pojawienie sie okreslonej jednostki chorobowej czy stan zdrowia wy-
branej grupy os6b lub tez w ogdle wystepowanie danego czynnika chorobowego
w zespole z innymi.

Algorytmy genetyczne sg dziedzing sztucznej inteligencji, w ktérej przyjeto
jako paradygmat zatozenia zaczerpniete z teorii ewolucji. Zauwazono bowiem,
ze ewolucja opiera sie na zmiennos$ci populacji osobnikéw, ktéra to zmiennosé
zapewnia réznorodnos$¢ zestawu cech osobnikéw, co z kolei pozwala, méwiac
w najwiekszym uogdlnieniu, na przetrwanie oraz przekazywanie swoich cech
tym osobnikom, ktére sg najlepiej przystosowane do otaczajacego je srodowiska.
Wtasnie cecha adaptacji decyduje o tym, w jakim stopniu poszczegdlne osobniki
sg zdolne do przezycia w otaczajacym je Srodowisku!. Kluczowym aspektem
konstrukcji i w dalszej kolejnosci dziatania algorytméw genetycznych jest sposéb
kodowania danych, ktére sg no$nikiem informacji genetycznych opisujacych
danego osobnika. Kodowanie to natomiast implikuje strukture danych, ktéra opi-
suje dany problem, a $ci$le jedno rozwigzanie danego problemu. W algorytmach
genetycznych bowiem chodzi o wylonienie sposréd generowanych rozwigzan
tego, ktdre najlepiej sposréd wszystkich odpowiada na postawiony problem.
W przyrodzie podstawowa strukturg odpowiadajacg za kodowanie informacji
o danym osobniku jest kwas dezoksyrybonukleinowy (popularnie zwany DNA),
w ktérym najmniejszymi no$nikami informacji sg cztery zasady, czyli: adenina,
guanina, cytozyna oraz tymina. Kazda z sekwencji tych czterech zasad koduje
poszczegoblne geny lub ich grupy. Jednak na potrzeby algorytméw genetycznych
oczywiste jest, ze nie ma obowigzku kodowania danych z wykorzystaniem nota-
cji czworkowej, ale najczesciej jest wykorzystywane kodowanie binarne (zero-
-jedynkowe) lub liczbami catkowitymi. Algorytmy genetyczne sg heurystycznymi
metodami stochastycznym, w zwigzku z czym wyniki ich dzialania nie sg do-
ktadnie powtarzalne. Nalezy wiec uwzglednié statystycznie wystarczajgca liczbe
eksperymentow w celu wyciggniecia wlasciwych wnioskéw na temat skutecznos$ci
warto$ci parametréw dla poszczegélnych operatoréw genetycznych.

Réwnoczesdnie nalezy zatozyé, ze z biegiem czasu, po wdrozeniu (ktére jest
planowane na koniec 2014 r.), system IKP bedzie obejmowal swoim zasiegiem

L G. Wojarnik, Wykorzystanie metod sztucznej inteligencji w zastosowaniach internetowych,
w: Spoleczeristwo informacyjne — problenty rozwoju, red. A. Szewczyk, Difin, Warszawa 2007;
G. Wojarnik, Metody oceny jakosci algorytméw genetycznych, w: Technologie informacyjne
dla spoteczeristwa, red. W. Chmielarz, T. Parys, Wyzsza Szkola Ekonomiczno-Informatyczna
w Warszawie, Warszawa 2009.
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coraz wiekszg liczbe 0s6b, aby obja¢ ostatecznie 100% populacji ludnosci Polski.
Dane zgromadzone na potrzeby IKP stang sie nieocenionym zrédtem danych
analitycznych na temat stanu zdrowia mieszkancéw kraju.

Wykorzystanie tych danych do gruntownych analiz, ktére bedg mogtly by¢
wykonywane réwniez za posrednictwem zaproponowanego w pracy ewolucyj-
nego systemu analizy danych, bedzie skutkowato:

* poprawg zdrowia obywateli,

* poprawg jakosci §wiadczen zdrowotnych,

* oszczednodcig czasu lekarzy i pacjentéw,

* podwyzszeniem jako$ci proceséw planowania i rozwoju w systemie ochrony
zdrowia.

Z jednej strony wszystkie wyzej wymienione efekty bedg przektadaty si¢ na
konkretne kwoty, ktére sg obecnie wydawane w warunkach duzej niepewnosci
informacyjnej, niejako ,po omacku”. Z drugiej strony po wdrozeniu systemu efekt
pozyskiwania regut poszerzajacych wiedze na temat zaleznosci wystepujacych
pomiedzy zmiennymi medycznymi wprowadzanymi do systemu IKP pozwoli —
dzieki wszechstronnej analizie danych — na skierowanie ograniczonych srodkéw
pienieznych w te miejsca, ktére najbardziej tego wymagaja.

Dlatego tez warto przyjrzeé sie mozliwosciom wykorzystania metod sztucz-
nej inteligencji, a w szczegdlnosci algorytméw genetycznych, do analizy danych
systemu IKP, ktéry moze stac¢ si¢ podstawg do odkrywania nieoczekiwanych
regul towarzyszacych warunkom funkcjonowania opieki medycznej w Polsce.
Podsumowujac, nalezy stwierdzié, ze celem artykutu jest przedstawienie kon-
cepcji wykorzystania algorytmoéw genetycznych jako centralnej metody systemu
analizy danych. System ten pozwoli swoim uzytkownikom na odkrywanie nawet
nieoczekiwanych powigzan i zaleznosci, ktére niewatpliwie moga by¢ poznane
dzieki spodziewanej olbrzymiej ilo$ci danych gromadzonych w ramach systemu
Indywidualnego Konta Pacjenta.

2. Algorytm genetyczny jako metoda eksploraciji
danych medycznych

Mozna zalozy¢, ze algorytmy genetyczne winny byé wykorzystane wszedzie
tam, gdzie jest znana ogdlna reguta dajgca szanse rozwigzania problemu szcze-
gbétowego, dlatego mozna stwierdzié, ze — zgodnie ze stwierdzeniem R. Tadeusie-
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wicza — nalezy je zaliczy¢ do metod indukcyjnych rozwigzywania probleméw?.
Z kolei za J. Leskim mozna podaé, ze algorytmy lub metody ewolucyjne to metody
nasladujace proces naturalnej ewolucji, polegajacej na dokonujacych sie w popu-
lacjach organizméw zywych zmianach, ktérych kierunkiem jest przystosowanie
lub adaptacja w celu zwigkszenia szans przezycia i reprodukcji organizméw?.

Najbardziej popularnym rodzajem metod ewolucyjnych sg algorytmy ge-
netyczne. Prekursorem takiego podejécia jest J.H. Holland, ktéry opublikowat
w 1962 r. prace Outline for a logical theory of adaptive systems. Przedstawil
w niej podstawy systeméw adaptacyjnych, mogacych zmieniaé sie w reakcji
ze Srodowiskiem, w ktérym funkcjonuja*. Wtasnie dzieki tej pracy badawczej
mozna zauwazy¢, ze dziatanie algorytméw genetycznych gléwnie opiera si¢ na
sterowanym przez funkcje oceny (ang. fitness function) procesie w duzej mierze
wykorzystujgcym rachunek prawdopodobienistwa, w efekcie ktérego generowane
sg rozwigzania coraz bardziej zgodne z zalozonym celem.

Dziatanie algorytmu genetycznego mozna przedstawié¢ przez wykonanie
nastepujacych krokéws:

1) inicjalizacje¢ populacji,

2) obliczenie warto$ci funkcji dopasowania kazdego osobnika z populacji,

3) reprodukcje wybranych osobnikéw w celu stworzenia nowej populacji,

4) przeprowadzenie operacji krzyzowania i mutacji na nowej populacji,

5) przejécie do kroku 2, o ile nie zajdzie warunek konczacy przetwarzanie.

W algorytmie genetycznym kazdy przedstawiciel populacji jest niejako pre-
zentacja jednego rozwigzania badanego problemu. Jakos¢ takiego rozwigzania
jest okreslana na bazie miary jego dopasowania do kryteriéw branych pod
uwage w trakcie oceny, ktéra jest funkcjg oceny danego osobnika do badanego
problemu, zatem odnosi sie do wartosci reprezentowanej przez chromosom
(osobnika) podczas obliczania wartosci przystosowania®. W jednym przebiegu
algorytmu genetycznego jest generowana nowa populacja stanowigca zbiér
osobnikéw najlepiej przystosowanych do stworzonych warunkéw, ktérych eg-

2 R. Tadeusiewicz, Odkrywanie wlasciwosci sieci neuronowych, Polska Akademia
Umiejetnosci, Krakéw 2007.

3 J. Leski, Systemy neuronowo-rozmyte, Wydawnictwa Naukowo-Techniczne, Warszawa
2008, s. 16.

4 K. De Jong, D.B. Fogel, H.P. Schwefel, A history of evolutionary computation w Hand-
book of Evolutionary Computation, Oxford University Press, Oxford 1997, s. A2.3:4.

5 J.Kennedy, R.C. Eberhart, Y. Shi, Swarm intelligence, Morgan Kaufman Publishers, San
Francisco 2001, s. 147.

6 D.T. Larose, Metody i modele eksploracji danych, Wydawnictwo Naukowe PWN, War-
szawa 2008, s. 256.
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zemplifikacjg jest funkcja oceny. Zapewnienie elementéw zmiennos$ci nastepuje
na etapie operacji genetycznych, ktére przez uzycie operatoréw genetycznych,
takich jak krzyzowanie czy mutacja, wprowadzaja zmiany w genotypie osobni-
kow, a wiec sg to zmiany, ktore dotykajg poszczegélnych wlasciwosci osobnika
lub osobnikéw wytypowanych do zmian.

Zasada dziatania klasycznego algorytmu genetycznego jest najprostszym
podejsciem do algorytméw genetycznych. Mozna stwierdzié, ze jego dziatanie
moze by¢ sterowane zaréwno wieloma parametrami opisujgcymi funkcjonowanie
tego algorytmu, jak i parametrami poszczegdlnych operatoréw genetycznych
oraz warunkéw brzegowych generowanych rozwigzan. W zaprezentowanym
schemacie dziatania klasycznego algorytmu genetycznego zostaly zastosowane
operacje, w ktérych sa wykorzystywane funkcje losowe (probabilistyczne).
W algorytmie tym generowanie populacji poczatkowej losowo tworzy zbiér
startowy osobnikéw. Zostang one poddane dalszym zmianom w celu osiggniecia
rozwigzania, ktére — zgodnie z zatozeniem - bedzie mozliwie bliskie rozwigza-
niu optymalnemu. Operator krzyzowania umozliwia przypadkowe kojarzenie
osobnikéw w celu wygenerowania osobnikéw potomnych, ktérych geny zostana
wymieszane ze swoich genomoéw (czyli materialéw genetycznych). Natomiast
celem wykorzystania operatora mutacji jest wprowadzenie losowych zmian
o mniejszym zasiegu, poniewaz losowo wprowadza niewielkie zmiany w geno-
mie osobnika.

Dlaczego — pomimo ze GA (ang. genetic algorithm, algorytm genetyczny) nie
gwarantuje wylonienia rozwigzania optymalnego — generowane wyniki najcze-
$ciej okazujg sie przydatne w rozwigzaniu badanego problemu? Po pierwsze,
dlatego ze podejscia klasyczne i zindywidualizowane zazwyczaj nie bedg mozliwe
do przeprowadzenia, a paradygmaty GA beda przydatne w wielu réznych sytu-
acjach. Inny powdd jest taki, ze paradygmaty GA sg generalnie dosy¢ wytrzymale.
Wytrzymato$¢ oznacza tutaj, ze algorytm moze by¢ uzywany do rozwigzywania
wielu probleméw, a nawet wielu rodzajéw probleméw i wymaga on minimalne;j
liczby specjalnych dopasowan uwzgledniajacych specyficzne jakos$ci okreslonego
problemu. W typowym przypadku algorytm ewolucyjny wymaga okreslenia dtu-
gosci wektoréw rozwigzania problemu, szczegdtéw dotyczacych ich kodowania
oraz funkcji ewaluacji - reszta programu implementujgcego dziatanie algorytmu
nie musi by¢ zmieniana. Ponadto metodologie wytrzymate sg generalnie szybkie
i tatwe do wdrozenia. To prowadzi do okre$lenia zasady wystarczalnosci: jezeli
rozwigzanie jest wystarczajaco dobre, wystarczajgco szybkie oraz wystarczajgco
tanie, to jest wlasnie wystarczajgce. W prawie wszystkich aplikacjach swiata
realnego sg poszukiwane rozwigzania wystarczajace i najczesciej s uznawane
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za rozwigzania satysfakcjonujace. OczywiScie nalezy zauwazy¢, iz rozwigzanie
wystarczajaco dobre oznacza, ze spelnia ono wymagania specyfikacji.

Jak pisze A.M. Kwiatkowska, celem dziatania algorytmu genetycznego moze
by¢ réwniez uzyskanie wiedzy na temat prawdziwych, nowych, majacych zna-
czenie dla danego projektu nieodkrytych i nieznanych jeszcze praw oraz regut,
ktére rzadzg badanymi zjawiskami’. Czesto jedynymi przestankami badanych
proces6éw, ktérymi dysponujg badacze, sg obserwacje oraz Swiadomos¢ istnienia
prawidlowosci, ktére za tymi obserwacjami stojg. Dlatego wtasnie algorytmy
genetyczne dzieki swoim wlasciwosciom pozwalajg na dotarcie i odkrycie
tych regul. Algorytmy genetyczne, czy tez szerzej metody ewolucyjne, znalazly
szerokie zastosowanie w analizie danych medycznych. Na przyklad Y. Yu® uzyt
algorytmu genetycznego z rankingiem Pareto do optymalizacji planowania
leczenia w terapii na$wietlania. A. Petrovski i J. McCall® uzywajg algorytmu
ewolucyjnego SPEA (Strength Pareto Evolutionary Algorithm'®) do optymaliza-
cji leczenia chemoterapeutycznego — optymalizowane sg dwa cele: zwalczanie
nowotworu oraz czas przezycia pacjenta.

Jednym z najbardziej obiecujacych i szybko rosngcych obszaréw zastosowan
algorytmoéw genetycznych jest analiza danych oraz prognozowania w biologii
molekularnej. W dziedzinie tej algorytmy sg uzywane m.in. do interpretacji
danych rezonansu magnetycznego w badaniu struktury DNA'!!, znajdowania
poprawnego porzadku w nieuporzadkowanych sekwencjach DNA (Parsons,
Forrest oraz Burks) oraz badania struktury protein!2.

Innym przyktadem zastosowania algorytméw genetycznych jest diagnoza
raka szyjki macicy. Rak szyjki macicy jest jednym z najczestszych nowotworéw
przy czestoSci wystepowania na poziomie 6% wszystkich nowotworéw u ko-

7 A.M. Kwiatkowska, Systemy wspomagania decyzji w praktyce, Wydawnictwo Na-
ukowe PWN, Warszawa 2007, s. 101.

8 Y. Yu., Multi-objective decision theory for computational optimization in radiation the-
rapy, ,Medical Physics” 1997, vol. 24, s. 1445-1454.

9 A.Petrovski, J. McCall, Multi-objective Optimisation of Cancer Chemotherapy Using Evo-
lutionary Algorithms, w: First International Conference on Evolutionary Multi-Criterion Opti-
mization, red. E. Zitzler, K. Deb, L. Thiele, C.A. Coello Coello, D. Corne, Springer-Verlag,
Lecture Notes in Computer Science 2001/1993, s. 531-545.

10 E, Zitzler, L.Thiele, Multiobjective Evolutionary Algorithms: A Comparative Case Study
and the Strength Pareto Approach, ,JEEE Transactions on Evolutionary Computation” 1999,
vol. 3(4), s. 257-271.

11 C.B. Lucasius, G. Kateman, Application of Genetic Algorithms in Chemometrics, ICGA,
San Mateo CA 1989, s. 170-176.

12 TM. Mitchell, An Introduction to Genetic Algorithms, MIT Press, Massachusetts 1996,
s. 46.
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biet. Standardowy test na raka szyjki macicy to badanie wymazu Papanicolaou
(Iub ,Pap”), ktére polega na ogledzinach wymazu z komérek szyjki macicy pod
mikroskopem!3. Badanie wymazu ,Pap” jest angazujace znaczne zasoby labo-
ratoryjne oraz intensywne i dtugotrwale, wymaga takze duzej precyzji; wydaje
si¢, ze dobrze nadaje si¢ do automatyzacji. Badania pokazuja, ze badanie to jest
jednym z najbardziej klasycznych probleméw automatycznej analizy obrazu.
Nalezy przypuszczaé, ze taki automatyczny system powinien dziata¢ podobnie
jak biegly cytolog, szukajac na dostarczonym obrazie komérek zmian, ktére
tradycyjnie znajdowane sg przez czlowieka. O algorytmie, ktérego zadaniem
jest zautomatyzowane badanie obrazu wymazu z szyjki macicy, mozna powie-
dzieé, ze nalezy do grupy algorytméw poszukujacych zestawu pozadanych cech
i wlasciwosci.

N. Marvin i in.'"* uzywajg dyfuzyjnego algorytmu genetycznego do wypro-
wadzenia modeli prognostycznych. Modele prognostyczne sg stosowane w celu
okreslenia, jakie prawdopodobienstwo przezycia ma pacjent cierpigcy na niety-
powy rodzaj raka. Pod uwage brane sg trzy cele: maksymalizacja prawidlowej
liczby prognoz przezycia, maksymalizacja prawidltowej liczby prognoz Smierci
oraz minimalizacja liczby uzytych czynnikéw.

V. Krmicek i M. Sebag stosujg algorytm nazywany 4D-Miner do funkcjonal-
nego obrazowania mézgu, w tym przypadku maksymalizowane sg 3 cele: dtu-
go$¢, obszar oraz wyréwnanie. Ze wzgledu na nature problemu rozwigzanie jest
uwazane za wazne nawet, jezeli zdominowane jest ono odnos$nie do wyréwnania
i obszaru, pod warunkiem, ze umieszczone jest w innych rejonach mézgu's.

H.A. Abbass uzywa ewolucyjnego podejScia sztucznej sieci neuronowej
opartego na algorytmie PDE (Pareto Differential Evolution — algorytm ewolucji
rézniczkowej)!® powickszonego przez poszukiwanie lokalne do przewidywania
raka piersi. Minimalizowane sg dwa cele — btad i liczba ukrytych jednostek!”.

13 J. Hallinan, Feature Selection and Classification in the Diagnosis of Cervical Cancer, The
Practical Handbook Of Genetic Algorithms Applications, Chapman & Hall/CRC 2001.

14 N. Marvin, M. Bower, J.E. Rowe, An evolutionary approach to constructing prognostic
models, ,Artificial Intelligence in Medicine” 1999, vol. 15(2), s. 155-165.

15 V. Krmicek, M. Sebag, Functional Brain Imaging with Multi-objective Multi-modal Evolu-
tionary Optimization, w: Parallel Problem Solving from Nature — PPSN IX, 9th International Con-
ference, red. TP. Runarsson, H.-G. Beyer, E. Burke, J.J. Merelo-Guerv “os, L.D. Whitley, X. Yao,
Springer, Lecture Notes in Computer Science, vol. Reykjavik 2006/4193, s. 382-439.

16 H.A. Abbass, R. Sarker, C. Newton, PDE: A Pareto-frontier Differential Evolution Appro-
ach for Multi-objective Optimization Problems, w: Proceedings of the Congress on Evolutionary
Computation (CEC’2001), IEEE Service Center, Piscataway, New Jersey 2001, s. 971-978.

17 H.A. Abbass, M. Towsey, G. Finn, C-net: a method for generating nondeterministic and
dynamic multivariate decision trees, ,Knowledge and Information Systems” 2001, vol. 3,
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Jak widaé¢, metody sztucznej inteligencji sg w szerokim zakresie wykorzy-
stywane réwniez w medycynie, dlatego warto podjaé wysitek zmierzajacy do
wykorzystania gromadzonych licznych danych na temat historii zdrowia i cho-
roby poszczegdblnych os6b do odkrywania czesto nieoczekiwanych zaleznosci,
ktére niewatpliwie sg — czy tez beda — ukryte w bazach danych zawierajacych
dane na ten temat.

3. Koncepcja budowy ewolucyjnego systemu analizy danych
opartego na algorytmie genetycznym

Wykorzystanie algorytméw genetycznych w medycynie jest na pewno zwig-
zane z dynamicznym, ztozonym i niecigglym otoczeniem, ktére wymusza pozy-
skiwanie, przetwarzanie i wykorzystywanie coraz wiekszych zbioréw danych
i informacji w coraz krétszym czasie. Dlatego tez prezentowana koncepcja
moze by¢ okreslona jako element szerzej rozumianego systemu zarzadzania
wiedzg zgromadzong na temat danych medycznych, poniewaz stanowi celowo
skonstruowany system!®. Celem tego systemu jest przenikanie proceséw badaw-
czych zwigzanych z poznaniem regut powigzanych ze stanem zdrowia i choroby
0s0b, ktérych dane bedg gromadzone w ramach IKP. W zwigzku z tym nalezy
stwierdzié, ze uzyteczno$é zarzadzania wiedzg dotyczaca danych medycznych
bedzie zwigzana z wymiarem aplikacyjnym.

Proponowany model danych uwzglednia kodowanie algorytmu genetycznego
za pomocag liczb catkowitych. Kazdy gen genotypu posiada zestaw mozliwych
wartoSci (alleli), ktérym sg przyporzadkowane liczby catkowite o wartosciach
od 0 do n. Natomiast w sktad genotypu wchodza te liczby kodujace odpowiednig
warto$¢ danego genu, czyli allele. Nalezy dodaé, ze zalozono zmienng dtugosé
genotypu, co oznacza, ze dane allele mogg znalez¢ sie¢ w réznym locusie chromo-
somu. Algorytm genetyczny powinien operowac¢ wlasnie na tych zakodowanych
za pomoca liczb catkowitych warto$ciach kazdego genu. Podejscie takie czerpie
z modelu danych gwiazdy w systemach typu OLAP, w ktérym znajduje si¢ tabela
faktow reprezentujaca rejestrowane zdarzenie gospodarcze, natomiast tabele
wymiaréw otaczajg tabele faktéw, zapewniajac mozliwo$¢ przetwarzania danych
wedltug konkretnego kontekstu, ktéry jest przedstawiany przez dany wymiar.

s. 184-197.
18 Zarzqdzanie wiedzq w przedsigbiorstwie, red. K. Perechuda, Wydawnictwo Naukowe PWN,
Warszawa 2005, s. 62.
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Rysunek 1. Ogélny model metadanych ewolucyjnego systemu analizy danych

Zrédto: G. Wojarnik, Ewolucyjny system analizy danych w warunkach adaptacyjnego srodowiska
zastosowarn informatyki, volumina.pl, Szczecin 2013.

Struktura danych opisana przez model zaprezentowany na powyzszym
rysunku pozwala przechowywaé zaréwno dane zwigzane z rozwigzywanym
problemem, jak i parametry pracy samego algorytmu. Dostepne geny opisywane
sa za posSrednictwem klasy Gen, ktéra definiuje kazdy z genéw dostepnych dla
badanego problemu. Klasa ta zawiera metainformacje pozwalajgce na prze-
twarzanie osobnikéw w ramach dzialajacego algorytmu genetycznego. Kazdy
gen moze nalezeé do jednego chromosomu (klasa Chromosom), ktéry powinien
zawierac jeden lub wiecej genéw. Chromosomy pozwalajg niejako grupowaé geny
tak, aby przetwarzanie zwigzane z wykorzystaniem operatoréw genetycznych
odbywato si¢ na wybranych zestawach genéw. Na potrzeby tej pracy przyjeto
zalozenie, ze kazdy gen odpowiada odpowiedniemu polu (atrybutowi) z tabeli
zawierajacej juz przetworzone dane z systemu Zréodtowego, ktére sg zgodne z de-
finicjg genéw zawartg w opisywanym modelu. W niniejszej pracy dane te nosza
nazwe ,danych weryfikacyjnych” — na ich podstawie jest dokonywane przetwa-
rzanie danych w ramach algorytmu genetycznego, co zostanie przedstawione
w dalszej czeSci pracy. Atrybut Pole wskazuje wiec, jakiego atrybutu danych
weryfikacyjnych dotyczy dany gen. W chromosomie przetwarzaniu podlegajg
geny egzogeniczne, czyli takie, od ktorych zalezy wartos¢ funkcji oceny. Geny,
ktére nie sg oznaczone jako egzogeniczne, sg tymi, ktére stanowig kryteria oceny,
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np. takim genem moze by¢ ,wiek zgonu” lub ,wiek zachorowania”, o ile zostanie
przyjety jako czynnik zalezny od kombinacji poszukiwanych czynnikéw, ktére
sg wlasnie opisywane przez zbiér zdefiniowanych genéw.

Jako ze celem dziatania proponowanego algorytmu jest wylonienie cech oraz
ich kombinacji, ktére w mozliwie maksymalnym stopniu wplywaja na badane
zjawisko, analityk-ekspert wykorzystujacy proponowane rozwigzanie moze okre-
§li¢, czy dany gen ma wejs$¢é do puli wylonionych cech, jesli przyjmuje wartosé
0 (zero), ktéra jest podawana w ramach numeru (pole Nr klasy WartoscGenow).
W zwigzku z tym zostal zdefiniowany atrybut WFenotypieJesliO, ktory analityk
moze ustawi¢ wedlug wlasnej koncepcji. Z kazdym genem w przypadku algo-
rytmu genetycznego kodowanego za pomoca liczb catkowitych wigzg si¢ dostepne
wartosci, ktére ten gen moze przyjaé. W opisywanym modelu za warto$ci te
odpowiada klasa WartoscGenu. Dzicki tej klasie mozna zdefiniowaé dostepne
wartosci, ktére bedg stanowily dziedzine dla danego genu. Dziedzina ta bedzie
stanowita podstawe generowania liczb calkowitych (atrybut Nr), ktére beda
podlegaly przetwarzaniu jako warto$ci genéw podczas dziatania algorytmu ge-
netycznego. Celem dzialania algorytmu genetycznego jest wylonienie osobnikéw,
ktére mozliwie najlepiej bedg przystosowane do rozwigzania danego problemu.
Egzemplifikacja tego jest ocena kazdego wytonionego osobnika z jego zestawem
wartosci poszczegdlnych gendw. Atrybut Ocena informuje o wartosci, jaka przyj-
muje funkcja oceny dla danego osobnika stanowigcego rozwigzanie badanego
problemu. Informacja na temat numeru kolejnego pokolenia, do ktérego taki
osobnik zostal wygenerowany, jest dostepna dzigki atrybutowi Generacja.

W zalozonym modelu przyjeto takie rozwigzanie, ze nie wszystkie geny i ich
wartoSci, ktére mogg sie pojawi¢ u danego osobnika, sg istotne, ale wazne sg
niektére geny, niejako decydujace o wartos$ci funkcji oceny, ktéra jest wyrazona
przez konkretna warto$¢ bedaca ocena warto$ciujaca danego osobnika.

Celem opracowanej koncepcji jest prezentacja zatozen systemu (ktérego
strukture przedstawiono na rysunku 2) wspierajacego analize danych umozli-
wiajgcag odkrywanie kombinacji czynnikéw (rozumianych jako zmienne nieza-
lezne, egzogeniczne), ktére decydujg o poziomie warto$ci zmiennych zaleznych
(endogenicznych, objasnianych). System ten powinien pozwoli¢ na analize
danych do wielu zastosowan w sposéb mozliwie przyjazny dla uzytkownika
i z zachowaniem minimalnej ingerencji uzytkownika zmierzajacej do przysto-
sowania go do danego zastosowania. W zwigzku z mozliwo$cig wystgpienia
znacznej liczby mozliwych kombinacji czynnikéw juz dla kilkudziesieciu cech
niezaleznych celowe jest wykorzystanie algorytmu genetycznego jako narzedzia
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umozliwiajgcego poszukiwanie zestawu czynnikéw o mozliwie najlepszej jakosci
ze wzgledu na przyjetg funkcje celu.

Zbiér danych zapewniajgcy
dziatanie funkeji oceny
Dane 7rodfowe

(np. ankiety)
Funkcja oceny

Rozwigzania problemu
Parametry dziatania Algorytm genetyczny
Populacja osobnikow

Metadane konfiguracyjne Przetwarzanie danych dysponujgcych wartoscig funkcji
oceny o najwyzsze] jakosci

Autooptymalizacja @

-
Automatyczne dopasowanie o3, -« I I

parametrow dziafania AG do
rozwigzywango problemu

Interfejs . Analiza wynikéw
obstugi AG Analityk

Rysunek 2. Struktura ewolucyjnego systemu analizy danych wykorzystujacego dane
weryfikacyjne jako podstawa funkcji oceny algorytmu genetycznego

Zrédto: G. Wojarnik, Ewolucyjny system analizy danych w warunkach adaptacyjnego srodowiska
zastosowar informatyki, volumina.pl, Szczecin 2013.

Algorytm genetyczny stanowi serce systemu, poniewaz jest odpowiedzialny za
przetwarzanie danych zmierzajace do wygenerowania rozwigzan, ktére postuzag
analitykowi podczas analizy danych. Wazne jest, aby system ten pozwalal na
wszechstronne dopasowywanie parametréw do potrzeb analityka. Stad analityk
powinien dysponowaé interfejsem, za pomocg ktérego bedzie mogt okreslaé
warto$ci parametréw dziatania algorytmu genetycznego. Jednocze$nie nalezy
wesprze¢ uzytkownika przez udostepnienie mechanizmu automatycznej opty-
malizacji parametréw algorytmu genetycznego, ktéra pozwoli na dopasowanie
parametrow jego dziatania tak, aby byly one dobrane w sposéb najbardziej
przystajacy do badanego problemu.

W przedstawianej koncepcji podstawowym zadaniem algorytmu genetycz-
nego jest generowanie rozwigzan, ktére bedg dysponowaly mozliwie najwyzszymi
warto$ciami funkcji oceny. Oczywiste jest, ze algorytm genetyczny nie jest w sta-
nie przetworzy¢ calej dostepnej przestrzeni rozwigzan, ale mimo to daje satysfak-
cjonujace rozwigzania, z tym ze liczba potrzebnych obliczen zmierzajacych do
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uzyskania rozwigzan jest nawet kilkadziesiat tysiecy razy mniejsza niz w innym
przypadku (tzn. w sytuacji, gdyby wykorzysta¢ wobec problemu metode brute
force, ktora miataby sprawdzi¢ wszystkie mozliwe kombinacje potencjalnych
rozwigzan w celu wytonienia najlepszych). Dziatanie funkcji oceny algorytmu
genetycznego bedzie opieralo sie na analizie danych weryfikacyjnych, ktére
opisujg badany problem. Dane sg tworzone na bazie danych zrédtowych, ktére
pochodzg z systeméw informacyjnych instytucji — organizacji, na ktérej rzecz
bedzie dziatat opisywany system. Mogg to by¢ np. dane ankietowe, ktére zostaty
zebrane w celu poznania zachowan lub cech badanego zjawiska. Czesto jest
tak, ze w ramach tych danych zbiera si¢ bardzo wiele réznych cech, z ktérych
w konteks$cie badanego problemu tylko kilka (kilkanascie) w okreslonych kom-
binacjach wplywa na badany problem.

Dane weryfikacyjne uwzgledniane podczas obliczania jako$ci generowanych
przez algorytm genetyczny rozwigzan sg umieszczone w pojedynczej tabeli
o nastepujacej strukturze:

{ID, GEN,, GEN,, ..., GEN,, Z},

gdzie:

ID - identyfikator stanowigcy klucz gtéwny tabeli weryfikacyjnej,

GEN, — warto$¢ genu, ktéry wskazuje na konkretng warto$¢ sposéréd zdefinio-
wanych warto$ci danego genu,

Z — warto$¢ funkcji oceny dla danego rekordu danych weryfikacyjnych.

W tym miejscu rozwazan nalezy wskazac¢ powigzanie pomiedzy atrybutem
GEN, a danymi na temat rozwigzywanego problemu, odwolujac sie do wczesniej
przedstawionego modelu danych. Dane weryfikacyjne stanowig baze dziatania
funkcji oceny algorytmu genetycznego, poniewaz dla wygenerowanego zestawu
cech beda wyszukane te dane weryfikacyjne, ktére beda zgodne z cechami
osobnika wygenerowanego przez algorytm genetyczny. Warto$¢ funkcji oceny
dla wygenerowanego osobnika bedzie obliczana wtasnie na podstawie danych
weryfikacyjnych odpowiadajacych cechom tego osobnika. Przydatny w zrozu-
mieniu tego mechanizmu bedzie ponizszy przyktad'.

Dane weryfikacyjne sktadaja sie z n rekordéw, trzech cech niezaleznych (A,
B, C) oraz jednej cechy zaleznej (Z) — tabela ponizej.

19 G. Wojarnik, Ewolucyjny system analizy danych w warunkach adaptacyjnego srodowiska
zastosowari informatyki, volumina.pl, Szczecin 2013.
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Tabela 1. Ogélny schemat danych weryfikacyjnych dla funkcji oceny

Lp. A B C z
) A B C z
1 1 1 1
5 A B c z
2 2 2 2
4 B c z

n

Zrédlo: G. Wojarnik, Ewolucyjny system analizy danych w warunkach adaptacyjnego srodowiska
zastosowarn informatyki, volumina.pl, Szczecin 2013.

Jesli algorytm genetyczny wytoni rozwigzanie {4,, B}, to w zbiorze weryfi-
kacyjnym zostang znalezione wszystkie rekordy, ktérych wartosci 4 oraz B beda
odpowiadaty odpowiednim warto$ciom 4 i B w danych weryfikacyjnych. Dla
takiego uktadu wartos¢ funkcji oceny (Z) rozwigzania {4,, B,} bedzie obliczona
wedlug wzoru:

Z= (2% Zk)/m,

gdzie:

k - to indeks rekordu odszukanego w danych weryfikacyjnych,

Z, — warto$¢ funkcji oceny dla rekordu oznaczonego indeksem & danych wery-
fikacyjnych,

m - liczba rekordéw znalezionych w zbiorze weryfikacyjnym, ktére odpowiadajg
wylonionemu rozwigzaniu,

Z - warto$¢ funkcji oceny dla rozwigzania {4,, B,}.

4. Zasady wykorzystania danych gromadzonych
przez system IKP do analizy w ramach ewolucyjnego
systemu analizy danych

Ogodlne zatozenia systemu IKP znajduja si¢ w dokumentacji konkursowej
dostepnej na stronach Centrum Systeméw Informacyjnych Ochrony Zdrowia
(zaktadka ,konkurs”). Struktura danych proponowanego modelu danych bardzo
dobrze nadaje sie do uwzglednienia danych, ktére beda gromadzone w ramach
systemu IKP; sg to klasyfikacje medyczne, takie jak ICD-9 (Miedzynarodowa
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Klasyfikacja Procedur Medycznych), ICD-10 (Miedzynarodowa Klasyfikacja
Choréb) i ATC (klasyfikacja lekow). Tworzac strukture genomu, mozna podejsé
do tego na dwa sposoby:

1. Podejscie pierwsze zaktada definicje dziedziny dla kazdego genu jako wartosci
binarnych. Lista genéw w tym podejéciu stanowi odwzorowanie listy wartosci
poszczegdlnych klasyfikacji, gdzie oznaczenie TRUE okre$la pojawienie sie
danej klasyfikacji jako wystepujacej w przypadku danego pacjenta. Wada
takiego rozwigzania jest stworzenie genomu o bardzo duzej liczbie genéw
wchodzacych w jego sktad - jest to suma liczby wszystkich kodéw wyzej
wymienionych klasyfikacji. Jednak przy duzej liczbie wpiséw (kilkadzie-
sigt milionéw os6b w Polsce) mozna liczy¢ na odpowiednig liczbe danych,
na podstawie ktérych mogly byé generowane satysfakcjonujace rozwigzania
badanych probleméw. Przyktad fenotypu w tym podejsciu to: Geny ICD-9:
6.31.2.1, 14.78.210, Geny ICD-10: M46.9, N20.2, Geny ATC: M 02 AA 13,
R 05 CB 09.

2. Podejscie drugie zaktada wprowadzenie do genomu genéw wywodzacych sie
nie ze wszystkich kodéw klasyfikacji ICD-9, ICD-10 oraz ATC, ale wybranych
podgrup celem ograniczenia liczby mozliwych kombinacji potencjalnych
fenotypéw. Rozwigzanie takie pozwala na uzyskanie kombinacji cech bar-
dziej ogdlnych niz w przypadku pierwszego podejscia, ale za to umozliwia
uzyskanie bardziej pewnych danych, dzieki przetwarzaniu mniejszego ob-
szaru potencjalnych rozwigzan. Przyktad fenotypu w podejsciu drugim: Geny
ICD-9: 6.31, 14.78, Geny ICD-10: M46, N20, Geny ATC: M 02, R 05.
Atrybut stanowigcy warto$¢ funkcji oceny mégtby byé tworzony ad hoc

w zaleznosci od problemu, ktéry bylby badany z wykorzystaniem danych zgro-

madzonych w IKP.

Fakt, ze system IKP bedzie dziatal na podstawie stownikéw i nie bedg mogty
pojawié sie tam dane, ktére nie odpowiadajg warto$ciom stownikowym, po-
woduje, ze dostosowanie danych z systemu IKP do proponowanego podejscia
analizy tych danych bedzie moglto by¢ wykonane niskim kosztem.

5. Podsumowanie

Bazy danych Internetowego Konta Pacjenta bedg zawieraly miliony rekordéw,
w ktérych pojawig sie setki, a nawet tysigce zmiennych opisujacych stan zdrowia
mieszkancéw Polski. Jest mato prawdopodobne, aby wszystkie te zmienne byty
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zmiennymi niezaleznymi, dlatego warto podejmowa¢ starania zmierzajace do
odkrywania zalezno$ci miedzy nimi. Jednocze$nie mozna przyjaé, ze w przy-
padku analiz, ktérych podstawa sa dane zdrowotne, trudno sie zdecydowac na
konkretne metody (czy to z powodu ich braku, czy odwrotnie — ich nadmiaru)
stuzace ich eksploracji, ktére bylyby dopasowane do rozwigzywanych proble-
mow na podstawie zgromadzonych danych. Ponadto dostepne metody analizy
danych mogg sobie nie radzi¢ z rozwigzaniem stawianego problemu z zakresu
zarzadzania systemem stuzby zdrowia lub analizy kosztéw jego funkcjonowania
zwlaszcza w sytuacji, gdy celem poszukiwan sg zwigzki miedzy danymi, ktére
sg zwigzkami nieoczekiwanymi lub niespodziewanymi.

Samo odkrywanie zwigzkéw pomiedzy zmiennymi znajdujacymi sie bazie
danych IKP bedzie miato na celu poznanie regul oraz praw, ktére rzadzg zjawi-
skami zachodzgcymi w polskim systemie opieki zdrowotnej. W dalszej kolejnosci
znajomo$¢ tych regut moze pozwolié¢ np. na: optymalizacje kosztéw, bardziej
efektywne gospodarowanie dostepnymi zasobami, osiggniecie wickszych zwro-
téw z poniesionych inwestycji czy oszczednosci czasu lub zasobéw potrzebnych
do prowadzenia danej dziatalno$ci, a w konsekwencji pozwoli na podwyzszenie
jakosci ustug medycznych Swiadczonych na rzecz mieszkancoéw kraju.

Réwnocze$nie nalezy zwrécié uwage na fakt, ze w trakcie badania zwigzkéw
pomiedzy zmiennymi na temat choroby i zdrowia poszczegdlnych oséb zareje-
strowanych w bazie IKP najcze$ciej wybierane modele lub systemy sg budowane
w odniesieniu do konkretnego problemu lub metody, ktérg zamierza si¢ ten
problem rozwigzaé¢. W zwigzku z tym wysilek potrzebny do zaimplementowania
sposobu rozwigzania danego problemu w innym zastosowaniu jest wysitkiem
istotnym lub w ogdle polega na sporzadzeniu po prostu nowego rozwigzania
dostosowanego do tego innego zagadnienia, ktére ma zosta¢ zbadane. Autor
pracy wychodzi z zalozenia, ze algorytmy genetyczne sa metodami, ktére po-
zwalajg na eksploracje danych zmierzajaca do odkrywania nieoczekiwanych
zalezno$ci pomiedzy zmiennymi w istniejacych Zrédlach danych, w tym w tak
bogatym w dane Zrédle, jakim bedzie baza IKP. Dlatego tez to algorytm gene-
tyczny jest gléwna metoda w ramach opracowanej koncepcji ewolucyjnego
systemu analizy danych, ktérej zadaniem jest przetwarzanie danych w celu
selekcji cech istotnych w kontekscie badanego problemu. Mozna mie¢ nadzieje,
ze proponowane rozwigzanie bedzie z powodzeniem wykorzystane do analizy
danych systemu IKP.
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Sk sk

The concept of using genetic algorithms as a method of analysing
medical data collected under the Internet Patient’s Account

Summary
The Internet Patient’s Account (IKP) is a project whose aim is to enable the col-

lection of data regarding a patient’s medical condition in one place. This project invo-
lves the registration of all the data related to the health of Polish citizens in a central
database. Therefore, it is worthwhile to make an attempt at an extensive use of data
that will be collected by this system. The paper presents a concept of using the data
analysis system involving a genetic algorithm, which will allow the exploration of the
data collected under IKP.

Keywords: genetic algorithms, IT in healthcare, Internet Patient’s Account, data

analysis



