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Метод независимых компонент (МНК) может применяться для де-

композиции неоднородных транскриптомных данных и выделения тран-

скрипционных сигналов, соответствующих биологическим функциям 

или техническим эффектам [1]. Для использования независимых компо-

нент в качестве признаков транскрипционных сигналов требуется высо-

кая воспроизводимость разложения исходных данных. В работе иссле-

дована стабильность МНК, проверена воспроизводимость результатов 

анализа в зависимости от количества параллельных запусков, усредняе-

мых для получения консенсусного МНК разложения, а также числа об-

разцов. 

Разработанный консенсусный МНК [2] применялся к данным экс-

прессии генов двух типов немелкоклеточного рака легких: плоскокле-

точному (LUSC) и аденокарциноме (LUAD) из базы данных TCGA [2]. 

Стабильность разложения исследована в зависимости от количества па-

раллельных запусков МНК, компонент, объема выборки пациентов. Для 

классификации пациентов на основании выделенных компонент рас-

смотрены предсказательные модели из R-пакетов random forest и 

xgboost. Для оценки устойчивости разложения рассчитывались индексы 

Жаккара, коэффициенты детерминации и косинусное сходство между 

полученными метагенами и списками обогащенных биологических про-

цессов. 

Определено оптимальное количество параллельных раундов консен-

сусного МНК, обеспечивающее воспроизводимое разложение для каж-

дого типа рака. Проведена оценка влияния количества параллельных за-

пусков и объема выборки на качество классификации типов рака легких. 

Для выделенных компонент определены биологически значимые сигна-

лы, включая клеточный цикл, активность инфильтрирующих иммунных 

клеток и кератинизация. 
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