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Mahoddagedanalyse

* Le calcul de la distance euclidienne entre chaque

sous-séquence et toutes les autres.
« La récupération des distances minimales avec
leurs indices correspondants.
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Analyse statistique de la séries de distances minimales:

e Test de normalité (Anderson-Darling)

e Seuil N ou IQR — détection des anomalies




Regtat paur la sdedion aespxdshalizialarat

Une lighe de pixels de dimensions (1135, 216) a été extraite d’une image HS

Un total de 244 161 sous-séquences ont été générées (taille de fenétre : 1000, pas=1)
Seuil IQR appliqué : 0,354

Nombre de sous-séquences anormales détectées : 23079

Pourcentage d’anomalies : 9,45 %

Distance au plus proche voisin (LNN) pour chaque sous-séquence
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Une lighe de pixels de dimensions (400, 216) a été extraite d’'une image HS

Un total de 86401 sous-séquences ont été générées (taille de fenétre : 1000, pas = 1)
Seuil IQR appliqué : 5641,124
Nombre de sous-séquences anormales détectées : 1199

Pourcentag e d’anom a|IES . l4 % Distance au plus proche voisin | 1NN) pour chague sous-séguence
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Caomparaaon assalgaithmes

Méthode 1 Méthode 2 Z::.:?:;EZS ;ﬁg::::::s le temps (s)
BallTree KDTree 99.96 % 100.00 % 72,17%
BallTree Brute 95.13 % 100.00 % 1,41%
BallTree AAMP 96,66% 100.00 % 45,98%
BallTree STUMP 50.66 % 60.25 % 0,65%

L'algorithme Brute de Nearest Neighbors de la bibliothéque Scikit-learn
constitue le meilleur compromis, offrant a la fois:

« une forte cohérence avec les méthodes les plus précises (BallTree,
KDTree, AAMP).
* un temps d’exécution raisonnable et optimisé.
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