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Название: Визуализация и частичная разметка тематической структуры текстов.

Задача: Вероятностная тематическая модель описывает вероятности появления
слов 𝑤 ∈ 𝑊 в документах 𝑑 ∈ 𝐷 через латентные темы 𝑡 ∈ 𝑇 :

𝑝(𝑤|𝑑) =
∑︁
𝑡∈𝑇

𝑝(𝑤|𝑡)𝑝(𝑡|𝑑) =
∑︁
𝑡∈𝑇

𝜑𝑤𝑡𝜃𝑡𝑑.

Для анализа качества тематическоой модели и постепенного отказа от гипотезы
«мешка слов» предлагается:

∙ Разработать среду визуализации, отображающую вероятности 𝑝(𝑡|𝑑, 𝑤) ∝ 𝜑𝑤𝑡𝜃𝑡𝑑
принадлежности слов к темам, полученные с помощью тематической модели.

∙ Предусмотреть возможность ручной разметки принадлежности слов к темам для
дальнейшего использования в оценке качества модели или в частичном обучении.

∙ С помощью разработанной среды сравнить стадартную модель PLSA (Probabilistic
Latent Semantic Analysis) и регуляризованную модель с разреженными различны-
ми предметными и сглаженными фоновыми темами [1].

Данные для вычислительного эксперимента — коллекция статей конференций
ММРО-ИОИ за несколько лет (коллекция доступна в формате исходных текстов, а
также в векторизованном формате «мешка слов»).

Среда визуализации на вход принимает:
∙ исходные текстовые документы;
∙ выход тематической модели (напр. матрицы Φ и Θ), позволяющий рассчитать

вероятности 𝑝(𝑡|𝑑, 𝑤) принадлежности слов к темам (тематическая модель может быть
построена отдельно).

Базовый алгоритм.

Слова в текстах после-
довательно сканируют-
ся, если слово найде-
но в словаре темати-
ческой модели, то для
него находится тема с
максимальной вероятно-
стью, и слово окраши-
вается в соответсвующий
цвет. Отдельно окраши-
ваются фоновые (нете-
матические) слова.

 

 

 

 

 

 

Разработан спектрально-аналитический подход к выявлению размытых протяженных повторов 

в геномных последовательностях. Метод основан на разномасштабном оценивании сходства 

нуклеотидных последовательностей в пространстве коэффициентов разложения фрагментов 

кривых GC- и GA-содержания по классическим ортогональным базисам. Найдены условия 

оптимальной аппроксимации, обеспечивающие автоматическое распознавание повторов 

различных видов (прямых и инвертированных, а также тандемных) на спектральной матрице 

сходства. Метод одинаково хорошо работает на разных масштабах данных. Он позволяет 

выявлять следы сегментных дупликаций и мегасателлитные участки в геноме, районы синтении 

при сравнении пары геномов. Его можно использовать для детального изучения фрагментов 

хромосом (поиска размытых участков с умеренной длиной повторяющегося паттерна).  

𝑝(𝑡|𝑑) 

𝑝(𝑤|𝑡): 

𝑡1, … , 𝑡𝑛𝑑 

𝑤1, … , 𝑤𝑛𝑑: 

0.018 распознавание 

0.013 сходство 

0.011 паттерн 

… …   … …  

0.023 днк 

0.016 геном 

0.009 нуклеотид 

… …   … …  

0.014 базис 

0.009 спектр 

0.006 ортогональный 

… …   … …  

𝑡1 𝑡21 𝑡31 𝑡431𝑡531

Литература:
[1] Vorontsov K. V., Potapenko A. A. Tutorial on Probabilistic Topic Modeling: Additive

Regularization for Stochastic Matrix Factorization Analysis of Images, Social Networks, and
Texts AIST-2014.— CCIS 436, Springer.

1


