Wilhelm-Schickard-Institut fir Informatik Rosseann Kazss

UNIVERSIT.

Lehrstuhl Rechnerarchitektur (Prof. Dr. Zell) TOBINGEN

),
O
-
qv
-
O
),
-
O
qv
an
i
-
&
e
-
)
)

Feature-Kodierung von
SNP-Daten fur Support
Vector Machines

In Genome Wide Association Studies (GWAS) zur Untersuchung von
Krankheiten werden groflie Datenmengen produziert, die ohne geeignete Pro-
gramme nicht effizient verarbeitet werden kdnnen. Maschinelle Lernverfah-
ren, wie z.B. Support Vector Machines (SVM), bieten erprobte Verfahren zur
Erkennung von Mustern in solch groRRen Datenmengen. Dennoch sind geeig-
nete VVorverarbeitungsschritte notwendig um brauchbare Ergebnisse zu lie-
fern. So gibt es verschiedene Mdglichkeiten zur Kodierung der SNP-Daten,
die verschiedene Risikomodelle implizieren.

In dieser Studien-/Bachelorarbeit sollen verschiedene Arten der Feature-
Kodierung fir SNP-Daten fur die Verwendung in Support Vector Machines
implementiert und beztiglich der Performanz der daraus resultierenden Er-
gebnisse verglichen werden. Die Implementierung erfolgt in Java und soll auf
bereits vorhandenen Tools basieren (z.B. LibSVM).

Anforderungen:

Gute Kenntnisse in Java werden
vorausgesetzt.

Erfahrungen im Maschinellem

Lernen (insbesondere SVMs) Q
sind hilfreich.
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