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Streszczenie
Artykut ten prezentuje dwa systemy komputerowe wspierajace diagnozowanie choréb watroby i poréwnuje
metodologie zastosowane w obu systemach. Poréwnanie to zostato przeprowadzone ze wzglgdu na dwa
aspekty. Pierwszy z nich stanowi poréwnanie jakosciowe obu systeméw. Drugi aspekt dotyczy poréwnania
ilosciowego, ktére zostato przeprowadzone na podstawie 10 losowo wybranych pacjentéw z klinicznej bazy
danych, na ktérej oba systemy zostaly oparte.

1. Wprowadzenie

Wykorzystanie komputeré6w do wspierania diagnostyki medycznej zostalo po raz
pierwszy zaproponowane w roku 1959 przez Ledely i Lusted [1]. Od tego czasu, rozwdj
technologii przyczynit si¢ do raptownego wzrostu ich zastosowan w medycynie. Zwiazane to
jest m.in. z wigksza latwoscia gromadzenia i przetwarzania danych medycznych oraz
dostgpnoscia literatury poprzez Internet. Systemy wspomagajace podejmowanie decyzji staly
si¢ istotnym narzgdziem wspierajacym lekarzy w trudnych zadaniach diagnostycznych. Na
przyktad, diagnozowanie choréb watroby w oparciu o dane kliniczne jest zadaniem trudnym i
wymagajacym sporego doswiadczenia. Zaobserwowano, ze poczatkujacy lekarze sa w stanie
poprawnie zdiagnozowa¢ pacjentdw z z6ttaczka na podstawie danych klinicznych w zaledwie
45% przypadkéw [2]. Dlatego tez wspieranie diagnozowania choréb watroby bylo
przedmiotem wielu badan, np. [3,4,5,6].

Systemy wspomagania diagnostyki medycznej dzielone sa czesto na dwie kategorie,
zaleznie od stopnia i sposobu wykorzystania medycznych baz danych i baz wiedzy. Systemy z
bazami danych opieraja si¢ gléwnie na zestawieniu aktualnie diagnozowanego pacjenta z
klinicznie zweryfikowanymi opisami pacjentéw w bazie danych (case based reasoning). Przy
zestawieniach tych wykorzystuje si¢ m.in. metody statystyczne oraz techniki wielowymiarowe;j
analizy danych. Systemy z bazami wiedzy opieraja si¢ gléwnie na wiedzy lekarzy ekspertéw
reprezentowanej w postaci regut lub sieci przyczynowo-skutkowych.

Mimo rozpowszechnienia réznych podejs¢ w systemach wspomagania decyzji, w
dalszym ciagu malo jest prac poréwnujacych te podejscia. Nasze wczesniejsze prace nad
systemami HEPAR i HEPAR II stanowig okazje do poréwnania metod statystycznych do
metod opartych na bazach wiedzy. HEPAR jest systemem z hepatologiczna bazg danych 1 jest
przeznaczony m.in. do wspierania diagnozowania choréb watroby. Wspieranie diagnostyki w
tym systemie opiera si¢ na wizualizacjach danych na mapach diagnostycznych oraz na
technikach minimalnoodlegtosciowych. System HEPAR II jest kontynuacja projektu HEPAR,
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oparta na innej metodologii wspierania procesu diagnozowania, mianowicie na sieciach
bayesowskich.

2. Statystyczne metody w diagnozowaniu medycznym i system HEPAR

Celem statystycznego systemu diagnostycznego jest zastosowanie odpowiednich modeli
matematycznych do wyznaczenia wartosci, ktére reprezentuja prawdopodobienstwa
wystapienia réznych jednostek chorobowych. Obliczenia te odbywaja si¢ na podstawie
rekordéw opisujacych bytych pacjentéw i zapamigtanych w bazie danych. Do najbardziej
popularnych procedur statystycznych nalezy zaliczy¢ liniowa dyskryminacje Fishera oraz
modele regresji.

System HEPAR powstat w Instytucie Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej PAN we
wspotpracy z lekarzami z Centrum Medycznego Ksztalcenia Podyplomowego w Warszawie
[7]. System zostat zaprojektowany w celu gromadzenia i przetwarzania danych klinicznych
pacjentéow z chorobami watroby. Giéwnym zadaniem HEPAR’u bylo zredukowanie ilosci
wykonywanych biopsji watroby, ktéra stanowi inwazyjne i dos¢ kosztowne badanie pacjenta.
System HEPAR jest zintegrowany z baza danych, ktora powstata w 1990 i jest uzywana w
Klinice Gastroenterologii Instytutu Zywnosci i Zywienia w Warszawie. Kazdy przypadek
hepatologiczny w bazie HEPAR jest opisany przez ok. 160 ré6znych zmiennych medycznych,
takich jak symptomy, wyniki badan przedmiotowych i podmiotowych, wyniki testéw
laboratoryjnych oraz histopatologicznie zweryfikowang diagnozg.

Techniki obliczeniowe wspomagajace diagnostyke w systemie HEPAR obejmuja gtéwnie
metody wielowymiarowej analizy danych i opieraja si¢ na estymowaniu prawdopodobienstw
warunkowych wystapienia poszczegllnych jednostek chorobowych przy wykorzystaniu
wizualizacji danych na mapach diagnostycznych oraz regul minimalnoodleglo$ciowych K-NN

[8].
3. Sieci bayesowskie i system HEPAR 11

Sieci bayesowskie [9], nazywane réwniez probabilistycznymi modelami graficznymi,
sieciami przekonan, oraz sieciami przyczynowo-skutkowymi staly si¢ na przelomie ostatniej
dekady popularnym narzedziem do reprezentacji wiedzy w warunkach niepewnosci [10]. Sie¢
bayesowska jest acyklicznym grafem skierowanym, skladajacym si¢ z czgsci jakosciowej, ktora
stanowi zbiér zmiennych — wezléw grafu wraz z probabilistycznymi zaleznos$ciami pomiedzy
nimi, oraz czesci ilosciowej sieci, reprezentujacej rozkiad prawdopodobienstwa facznego dla
tych zmiennych. Z punktu widzenia inzynierii wiedzy, sie¢ bayesowska moze odzwierciedla¢
strukture przyczynowo-skutkowa, ktéra pozwala na pehiejsze zrozumienie modelowanego
problemu zaréwno ekspertom jak i uzytkownikom systemu.

Wykorzystujac techniki analizy decyzji zbudowali$my model sieci bayesowskiej, ktory
ma za zadanie wspomagal decyzje lekarza w diagnozowaniu choréb watroby [11,12].
Struktura modelu stanowi reprezentacje wiedzy medycznej, czerpanej zaréwno z literatury jak
1 z wiedzy eksperta. Parametry numeryczne sieci, czyli rozklady prawdopodobienstw, zostaty
wyznaczone na podstawie bazy danych systemu HEPAR. Wnioskowanie w sieci bayesowskiej
sprowadza si¢ do wyznaczenia rozkladu prawdopodobienstwa a posteriori pod warunkiem
zaobserwowanych wartosci zmiennych modelu. Rozklad tego prawdopodobienstwa moze by¢
bezposrednio wykorzystany we wspomaganiu decyzji diagnostycznych.

4. Poréwnanie jakoSciowe
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System HEPAR skfada si¢ z kilku moduléw, ktére obejmuja gromadzenie danych
klinicznych, ich analizg statystyczna, jak réwniez wspieranie diagnostyki i dydaktyke. W
ponizszej pracy skupilismy si¢ gléwnie na module diagnostycznym tego systemu.
Podstawowym narzedziem wspierania diagnostyki w systemie HEPAR sa mapy diagnostyczne.
Mapy te powstajg w wyniku liniowego odwzorowania wielowymiarowych zbioréw danych na
ptaszczyzne i ich wizualizacji. Punkty na mapie diagnostycznej reprezentuja poszczeg6lnych
pacjentéw.  Wizualizacja przypadkéw chorobowych na mapie pozwala lekarzom na
obserwacje skupien czy tez relacji zachodzacych pomiedzy nimi. Mapy diagnostyczne
wykorzystywane sa tu rowniez do okreslania podobienstw pomiedzy pacjentami z bazy danych
czy tez do  definiowania  sposobu  obliczania  odlegtosci w  technikach
minmalnoodleglosciowych. System HEPAR wspiera diagnozowanie 16 réznych jednostek
chorobowych na podstawie 88 zmiennych medycznych (66 badan podmiotowych i
przedmiotowych oraz 22 testéw laboratoryjnych). System pozwala na wyb6r zmiennych,
ktére maja by¢ uwzglednione w diagnostyce. Roéwniez w przypadku jednostek chorobowych,
istnieje mozliwos¢ wykluczania oraz wyrdzniania odpowiednich choréb watroby, ktére maja
by¢ brane pod uwage w obliczeniach.

W przypadku systemu HEPAR II, struktura modelu zostata zbudowana w oparciu o
literature medyczng oraz wywiady z ekspertami w dziedzinie hepatologii. Najnowsza wersja
modelu HEPAR 1II skiada si¢ z ponad 70 weziéw, ktére reprezentuja 11 réznych choréb
watroby, 43 zmiennych stanowiacych wyniki badan przedmiotowych i podmiotowych oraz 19
testow laboratoryjnych. Szacujemy, ze budowanie struktury zajgto w przyblizeniu 60 godzin
spedzonych na wywiadach z ekspertami. Parametry numeryczne sieci bayesowskiej zostaty
wyznaczone na podstawie zbioru danych HEPAR. Reprezentacja wiedzy w sieci bayesowskiej
zwigzana jest z modelowaniem zaleznosci probabilistycznych zachodzacych migedzy
zmiennymi. Modelowanie to niejednokrotnie dotyczy modelowania przyczyn i skutkéw:
przyczyna;, przyczyna, ...., przyczynas = skutek. Na przyktad:

PBC, Steatosis = Podwyzszony poziom cholesterolu

Modelowanie wiedzy w sieci bayesowskiej jest zadaniem pracochtonnym i zazwyczaj wigze si¢
z wielokrotna weryfikacja modelu.

Systemy wspierajace diagnostyke medyczng czgsto zakladaja, ze pacjent choruje tylko na
jedna chorobe, tzn. ze jednostki chorobowe uwzglednione w modelu wzajemnie sig
wykluczaja. Zalozenie to jest niejednokrotnie zbyt ograniczajace, poniewaz zdarza sig¢, ze
pacjent choruje w tym samym czasie na kilka schorzen. Wigkszos¢ systemoéw opartych o
metody statystyczne, w tym réwniez system HEPAR, zaklada, ze kazdy pacjent zwigzany jest
tylko z jedng jednostka chorobowa. Sieci bayesowskie pozwalaja unikna¢ takiego zalozenia,
tzn. dopuszczaja wystgpowanie kilku schorzen jednoczesnie. W modelu sieci bayesowskiej
HEPAR 1I kolejne jednostki chorobowe sa reprezentowane przez rézne wezly. Nalezy
zwrdci¢ uwage z kolei na inne ograniczenie stosowane niejednokrotnie w systemach opartych
na sieciach bayesowskich. Aby wyznaczy¢ rozklad prawdopodobienstwa dla kolejnych
chordb, ktére moga jednoczesnie wystapi¢ powinnismy obliczy¢ P(DIO;), gdzie D jest zbiorem
modelowanych jednostek chorobowych, z kolei O; oznacza zbiér obserwacji i-tego pacjenta.
Jednakze zazwyczaj wyznaczane sg oddzielnie rozktady dla kazdej jednostki chorobowe;j, tzn.
zamiast wyznaczenia P(DI O;), obliczane sa P(dl O,) dla j=1,...k, gdzie k oznacza liczbg
jednostek chorobowych.

5. Porownanie ilo§ciowe
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Poréwnanie ilosciowe obu systeméw przeprowadziliimy na podstawie 10 losowo
wybranych pacjentéw z bazy danych HEPAR. Nalezy podkreslic, ze pacjenci byli
diagnozowani na podstawie tego samego zestawu zmiennych, nalezacych do czesci wspdlnej
obu systeméw. Poza tym w systemie HEPAR wykluczylismy te jednostki chorobowe, ktére
nie zostaly uwzglednione w systemie HEPAR II. Wartosci brakujace sa nieodiacznym
elementem medycznych zbioréw danych, réwniez baza danych HEPAR zawiera duzq liczbg
wartosci brakujacych. W module diagnostycznym systemu HEPAR wartosci brakujace dla
zmiennych reprezentujacych wyniki badan podmiotowych 1 przedmiotowych zostaly
potraktowane jako wartosci nieobecne. Z kolei w przypadku wartosci brakujacych dla
wynikow testow laboratoryjnych zostaly zastosowane dwa rozwigzania: 1) warto$¢ brakujaca
zostala zastapiona $rednia w klasie lub 2) warto$¢ brakujaca zostala zastgpiona srednia w
bazie. Zauwazylismy, ze pierwsza metoda niesie za soba obciazenie optymistyczne, z kolei
drugie podejscie obcigzenie pesymistyczne. Jako$¢ diagnostyczna systemu jest wyzsza dla
pierwszego rozwigzania [13].

Podobne zalozenia zostaly przyjete w trakcie estymacji parametréw numerycznych sieci
bayesowskiej systemu HEPAR II, z tym, Zze wartosci brakujace dla wynikow testéw
laboratoryjnych zostaly zastapione $rednia w bazie. Nalezy zauwazy¢, ze w przypadku
wnioskowania w sieci bayesowskiej wartosci brakujagce nie stanowia problemu, tzn. aby
zdiagnozowac¢ nowego pacjenta nie musimy zna¢ wszystkich wartosci zmiennych opisujacych
jego stan.

Tabela 1: Wyniki diagnozowania systeméw HEPAR i HEPAR II dla 10 losowo wybranych pacjentéw

pl | p2 | p3|p4|pS|p6|p7| p8 | p9 | pl0
HEPAR P/N|P|P|N|P|P|P|N| P |70%
HEPARII| P | N|(P | P | P|N|P|P|N| P [7T0%

Tabela 1 zawiera wyniki diagnozowania systeméw HEPAR i HEPAR II dla 10 losowo
wybranych przypadkéw chorobowych. Litera ,,P” oznaczylismy poprawna diagnoze, z kolei
N oznacza niepoprawnie sklasyfikowany przypadek chorobowy. Wigkszos¢ pacjentéw
zostala tak samo zdiagnozowana przez oba systemy, za wyjatkiem pacjentow p5 i p6. Jakos¢
diagnostyczna dla obu systeméw wyniosta 70%.

6. Whnioski

HEPAR jest systemem statystycznym opartym na przetwarzaniu danych medycznych. Z
kolei HEPAR II jest przyktadem systemu opartego na wiedzy. HEPAR jest bardziej obszerny
w stosunku do HEPAR 1II i zawiera wigksza liczbg zmiennych medycznych oraz jednostek
chorobowych. HEPAR II zostal zbudowany na podzbiorze cech uwzglednionych w systemie
HEPAR. Sie¢ bayesowska systemu HEPAR II jest polaczeniem wiedzy eksperta z danymi.

Jakos¢ diagnostyczna dla 10 losowo wybranych pacjentéw okazala si¢ by¢ taka sama dla
obu systeméw. Powyzsza praca stanowi wstgpne poréwnanie metodologii, jakie zostaly
zastosowane w obu systemach diagnostycznych. Nasze plany na przyszlos¢ obejmuja przede
wszystkim rozszerzenie czegsci ilosciowe] porOwnania i zestawienie jakosci klasyfikacji obu
systeméw dla wigkszej grupy pacjentéw.
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