
yi = β0 +
p∑

j=1
βjxij + ϵi

i i = 1, . . . , n
xi1, . . . , xip yi

βj (j = 0, . . . , p)
(p + 1) β0, ..., βp ϵi

xi1, xi2, ..., xip

n n

y = Xβ + ϵ

n ϵ
E(ϵ) = 0

var(ϵ) = I ∗ σ2 σ2

β

X n
p + 1 β

β̂ β

β̂ = argminβ ||y − Xβ||2



||.|| n
β̂

β̂ = (XT X)−1XT y

X
(XT X)−1

n > p

p

βj

p

p m

RSS
RSS

β̂LS = argminβ ||y − Xβ||2

= argminβ

⎧
⎪⎨

⎪⎩

n∑

i=1

⎛

⎝yi − β0 −
p∑

j=1
βjxij

⎞

⎠
2
⎫
⎪⎬

⎪⎭

= argminβRSS

RSS
λ

∑p
j=1 |βj |

βj



β̂LASSO = argminβ

⎧
⎪⎨

⎪⎩

n∑

i=1

⎛

⎝yi − β0 −
p∑

j=1
βjxij

⎞

⎠
2

+ λ
p∑

j=1
|βj |

⎫
⎪⎬

⎪⎭

= argminβ

⎧
⎨

⎩RSS + λ
p∑

j=1
|βj |

⎫
⎬

⎭

λ
∑p

j=1 |βj |
βj

βj

p = 2
b β

bj

b̂ b̂

b̂j

bj

bj



b1

b2

0

b
Fehlerlinien

b2 = 0

b1 = 0

Regularisation durch LASSO

λ

λ
λ

βj λ
λ λ



λ

λ 100
1010 10−2



0 100 200 300

−1
00

0
50

10
0

15
0

L1 Norm

C
oe

ffi
ci

en
ts

0 7 15 15

λ


	Vorwort
	Motivation
	Einordnung
	Lernziele

	Einführung
	Beschreibung des Problems
	Rückblick
	Genomische Selektion
	Zusammenfassung
	Ausblick

	Multiple Lineare Regression
	Beispiele für Lineare Regressionen
	Methode der kleinsten Quadrate (Least Squares)
	Eigenschaften der Schätzungen
	Tests und Vertrauensintervalle
	Output von R
	Analyse der Residuen und Überprüfung der Modellannahmen
	Selektion eines Modells

	Genomic Best Linear Unbiased Prediction (GBLUP)
	Einführung in GBLUP
	DNA Marker
	Markerinformationen in BLUP-Verfahren
	Genomische Verwandtschaftsmatrix (GRM)
	Wie GBLUP funktioniert
	Ein Beispiel für die Verwendung von GBLUP

	Least Absolute Shrinkage And Selection Operator (LASSO)
	Stochastische Restkomponente
	Parameterschätzung
	Alternativen zu Least Squares
	Lasso
	Bestimmung von \lambda
	Analyse mit LASSO in R

	Bayes'sche Ansätze
	Einführung
	Das Lineare Modell
	Gibbs Sampler

	Abkürzungen

