Ubungsblatt 5 Algorithmisches Lernen in der Bioinformatirof. Dr. Dirk Metzler

Aufgabel: Gegeben seieine Mengé auf der eine Abstandsfunktietdefiniertistaxy,. .., x,
seien Punkte, die einigermalen gleichmalig iserteilt sind. Man kann nun einen Punkin

X dadurch charakterisieren, welcheshm am nachsten, am zweitnachsten, am drittnachsten
usw. liegt. Definieren Sie einen Kefi (im Sinne der SVM-Theorie), der zwei Punkteind z

als ahnlich klassifiziert, wenn sie sich im Sinne dieserr@kizrisierung ahneln.

Aufgabe 2. Beweisen oder widerlegen Sie die Behauptungen, die in déedtng tber die
Ridge-Regression aufgestellt wurden (siehe v9.pdf, Bditeis 7).

Aufgabe 3: Simulieren Sie Daten, wie sie aus einer Microarray-Versaae mit unterschied-
lichen Gewebetypen kommen kdnnten. Demonstrieren Sigrahtlieser Daten die Unterschie-
de zwischen Ridge-Regression, Lasso, Gene-Shaving etc.

Aufgabe 4: Besorgen Sie sich einen echten Genexpressionsdatensherpnoben Sie an
diesem die Analyseprogramme aus dem Bioconductor-Projekt
www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/geo
www.bioconductor.org



