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1. Opis projektu

Klasyfikacja wieloetykietowa (KW) jest bardzo dynamicznie rozwijajacg si¢ czescig uczenia
maszynowego. W klasyfikacji wieloetykietowej (w odroznieniu od tradycyjnej klasyfikacji)
rozwaza si¢ wiele binarnych zmiennych decyzyjnych (etykiet) jednocze$nie. Celem jest
zbudowanie modelu, ktéry umozliwia przewidywanie etykiet na podstawie cech obiektow. W
ostatnich latach, problem KW wzbudzil bardzo duze zainteresowanie w wielu dziedzinach,
takich jak automatyczna anotacja obrazow, kategoryzacja tekstow, marketing, genomika,
medycyna, projektowanie lekow (Gibaja, E. and Ventura, S. (2015) ,,A tutorial on multilabel
learning”; Zhang, M. and Zhou, Z. (2013) ,,A review on multi-label learning algorithms”).
Istotnym zadaniem w KW jest selekcja cech, tzn. odkrycie ktére cechy maja wptyw na wartosci
etykiet. Celem projektu jest opracowanie i implementacja metod wyboru cech w KW, w
sytuacji duzego wymiaru przestrzeni cech.

W ostatnich latach opracowano szereg metod umozliwiajacych predykcje dla wielu etykiet
jednoczesnie. Wiekszos¢ metod bazuje na wykorzystaniu zaleznosci miedzy etykietami.
Brakuje jednak wynikéw (zarowno teoretycznych jak i empirycznych), ktére pokazuja jaki jest
wplyw wyboru cech na dzialanie klasyfikatorow. Celem projektu jest zbadanie tego obszaru
tematycznego. Opracowane podejscia moga przyczyni¢ si¢ do poprawienia istniejgcych metod
w kilku aspektach. Po pierwsze pozwolg zwigkszy¢ moc predykcyjng stosowanych metod. Po
drugie, metody selekcji umozliwiajg odkrycie skomplikowanych struktur zalezno$ci w danych,
a co za tym idzie, lepsze zrozumienie tego, ktdre zmienne wptywaja na etykiety oraz jakie sg
zaleznos$ci migdzy etykietami. Wreszcie, redukcja wymiaru przestrzeni zmiennych i przestrzeni
etykiet jest istotna ze wzglgedu na zmniejszenie czasu obliczen. Ma to szczeg6lne znaczenie w
przypadku danych o ogromnym wymiarze (takich jak dane tekstowe czy genomiczne).
Dodatkowo, podczas projektu zostanie stworzona otwarta biblioteka, zawierajgca
implementacje powyzszych procedur. Przeprowadzimy roéwniez eksperymenty, w ktorych
zaproponowane metody zostang porownane z istniejagcymi algorytmami.

2. Wymagania (oczekiwania)

Ukonczone studia drugiego stopnia z informatyki, matematyki lub fizyki

a.
b. Znajomo$¢ podstaw uczenia maszynowego i statystyki

o

Programowanie: znajomos$¢ R, dodatkowym atutem bedzie znajomos$¢ jezyka Java

o

Entuzjazm w rozwigzywaniu probleméw matematycznych 1 analitycznych

e. Dobra znajomos$¢ jezyka angielskiego
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