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KNN

- Idea: dato un punto ditest x; da classificare,
considero i K punti di train pidi vicini a x;" secondo

una certa metrica 6

TE I
» Assegnoa x; la 4

classe piu frequente
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fra questi K punti
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KNN: In pratica
* Punto di partenza:

- Insieme di dati di train
- Etichette del dati di train

- Insieme di dati di test

- Etichette dei dati di test (non verranno mali
considerate se non nella validazione finale)

>> load dataset.mat




Come fare

» A priori, decido quanti vicini considerare K

» Dato un punto di test x ,

- Calcolo la distanza euclidea fra x e tutti | punti di
train x

- Ordino (in maniera crescente) le distanze e trovo gli
indici dei K punti di train vicini

- Controllo le etichette di questi K punti: devo trovare
I'etichetta di classe piu frequente



Come fare

- Devo trovare l'etichetta di classe piu frequente.
Una possibilita di realizzazione:

1) Dato il vettore di etichette dei K punti vicini (il
vettore sara lungo K), il valore piu frequente e
detto moda

>> help mode

: TE - <
- Allafine, assegno Xx; alla classe piu frequente
(risultato del comando mode)



Esercizio 1

* Implementare in Matlab un sistema di
classificazione attraverso KNN (utilizzare la
dIStanza eUCIIdea) 5-NN accuracy: 0.9804
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Esercizio 2

* Uno dei vantaggi del KNN e che funziona
anche per dati non vettoriali

 Esempio di dati non vettoriali: sequenze

aminoacidiche

Thrucei
Toruzi

Lmajor
Hsapiens
Dmelanocgaster
Athaliana
Celegans

190 200 210
LOATAQ--VVANERLQRKEVSAYVLEVKGRAAAAH
LHEVAR--IVAHPRLEQEAEAYATEVKGRAAZAH
LHEVAK--EVASDRVIKECSAYLEKDTAGRCYASH
LERLCK-SNRVDAKTEKLEAQAYTAYLS GMLRFEH
LOQELCN-TEAFDARTELECEAY VAWMHGTLHFEL
FSSLCS-IKT-DSRTSLEARAYASYMKGTLLEEQ
LEKIVQESERFDAPTELEAQAY AAWMRGMCSEFES

>> load sequences.mat




Esercizio 2

* Nel dataset sono presenti sequenze
appartenenti alla superfamiglia delle
Immunoglobuline G (IgG), con etichetta +1, e
seguenze esterne alla superfamiglia, con
etichetta -1

» Sivogliono classificare le 1gG utilizzando il KNN



Esercizio 2

e Da tener presente:

- Le sequenze sono salvate in un array di celle:

>> sequenzal = data train{l}

- La similarita fra due sequenze S1 e S2 si puo calcolare con il
comando swalign:

>> sim swalign(S1,S2)

- N.B.: e una similarita, non una distanza!
* Piu alta la similarita, piu le sequenze sono vicine

« Attenzione a quando si ordinano le similarita per trovare i vicini
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