
강의개요 

  

Shrinkage Methods and Tree Ensembles for High-

dimensional Sparse Data 
 

  생물정보학에서 다루는 많은 데이터들은 변수의 개수는 많지만 표본 크기는 “상대적으로 작은” 

고차원 희박 데이터(high-dimensional sparse data)이다. 예를 들어 마이크로어레이나 RNA 

시퀀싱으로 얻어지는 유전자 발현 데이터는 수천 ~ 수만 개의 유전자에 대한 발현 정보를 

가지고 있지만 표본의 크기는 대부분 수백 ~ 수만에 지나지 않는다. 

  본 강의에서는 고차원 희박 데이터가 기계학습에 어떠한 악영향을 미치는지를 직관적으로 

설명하고, 이러한 데이터를 분석하는 데 널리 사용되는 shrinkage 방법과 tree ensemble에 대해 

설명한다. 선형회귀 및 로지스틱 회귀 기반의 shrinkage 방법이 어떠한 전략으로 고차원 희박 

데이터 문제를 해결하는지 설명하고, 그 구체적인 활용 방법에 대해 강의한다. 또한, 고차원 희박 

데이터를 다룰 수 있는 비선형 방법인 결정트리(decision tree) 기반의 tree ensemble도 상세히 

다룬다. 

  강의는 다음의 내용을 포함한다: 

⚫ Bias-Variance Trade-Off 

⚫ 고차원 희박 데이터의 문제점 

⚫ Shrinkage 방법 (Ridge, Lasso, Elastic Net) 

⚫ Tree Ensemble (Bagging, Random Forest, Boosting) 
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