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1. Εισαγωγή

Η ανάλυση κύριων συνιστωσών (Principal Component
Analysis, PCA) είναι μία τεχνική γραμμικού μετασχημα-
τισμού που χρησιμοποιείται για τη μείωση της διαστασιμότη-

τας σε δεδομένα με μεγάλο αριθμό μεταβλητών. Στη βιοτε-
χνολογία, εφαρμόζεται ευρέως στην ανάλυση έκφρασης γο-
νιδίων, στη μελέτη πρωτεϊνικών αλληλουχιών, στην κατη-
γοριοποίηση ιστών και στη διάγνωση ασθενειών.

Η παρούσα εργασία παρουσιάζει τη βασική μαθηματική θεω-

ρία της μεθόδου PCA, ιστορικές και σύγχρονες εφαρμογές
της στον τομέα της βιοτεχνολογίας, καθώς και ένα θεω-
ρητικό παράδειγμα εφαρμογής της μεθόδου.

2. Βιβλιογραφική Ανασκόπηση

Η μέθοδος PCA εισήχθη από τον Karl Pearson το 1901
και αναπτύχθηκε περαιτέρω από τον Harold Hotelling το
1933. ΄Εκτοτε, έχει εφαρμοστεί σε πληθώρα επιστημών, με
ιδιαίτερη σημασία στις βιολογικές επιστήμες.

Στη βιοτεχνολογία, η PCA έχει εφαρμοστεί στην επεξερ-
γασία δεδομένωνmicroarray, RNA-Seq και άλλων τεχνικών
βιολογικής ανάλυσης. Μελέτες έχουν δείξει ότι η PCA
μπορεί να αποκαλύψει υποκείμενες δομές και μοτίβα σε

πολυδιάστατα δεδομένα.

3. Μαθηματική Περιγραφή

΄Εστω X ∈ Rn×p
ο πίνακας δεδομένων, όπου n οι παρατηρή-

σεις και p τα χαρακτηριστικά. Ο πρώτος βήμα είναι η κεν-
τραρισμένη μήτρα X̃, με μέση τιμή μηδέν ανά στήλη.

Ο πίνακας συνδιακύμανσης είναι:

S =
1

n− 1
X̃T X̃

Η PCA υπολογίζει τα ιδιοδιανύσματα και τις ιδιοτιμές του
S. Το ιδιοδιάνυσμα που αντιστοιχεί στη μεγαλύτερη ιδιοτιμή
ορίζει την πρώτη κύρια συνιστώσα, κ.ο.κ.

Παράδειγμα: ΄Εστω δεδομένα έκφρασης 100 γονιδίων σε 10
δείγματα. Το PCA μπορεί να μειώσει τις 100 διαστάσεις σε
2 ή 3, διατηρώντας τη μεγαλύτερη δυνατή διακύμανση.

4. Συμπεράσματα

Η PCA είναι ένα ισχυρό εργαλείο για τη μείωση δι-

αστασιμότητας και την εξαγωγή πληροφορίας από πολύ-

πλοκα βιολογικά δεδομένα. Παρά τους περιορισμούς της
(γραμμικότητα, ευαισθησία σε θόρυβο), η χρήση της σε
σύγχρονες εφαρμογές της βιοτεχνολογίας παραμένει κα-

θοριστική.
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