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Zusammenfassung 

Die Arbeitsgruppe Bioinformatik hat im Jahr 2016 elf Publikationen in wissenschaft-
lichen Zeitschriften veröffentlicht. Die abgedeckten Themenfelder beinhalteten ins-
besondere Analysen der Biodiversität von Mikroorganismen [1], biotechnologische 
Anwendungen [2], sowie Modelle für die Medizin und Diagnostik. Dabei wurden so-
wohl methodische Neuentwicklungen als auch Anwendungen von maschinellen Lern-
verfahren in der Medizin veröffentlicht. 

Die Ensemble Feature Selection (EFS) ist eine neue Methode zur Feature Selection, 
welche die Biases von verschiedenen Feature Selection Ansätzen durch Kombination 
eliminiert und eine Quantifizierung der Wichtigkeit von Features berechnet [3]. 

Ein weiterer Schwerpunkt war die Entwicklung von Modellen für die Diagnostik. Da-
bei wurde insbesondere auf die HIV Resistenz Vorhersage eingegangen [4-7]. So ha-
ben wir Ansätze aus dem Bereich des multi-label learning erfolgreich für die Vorher-
sage von Resistenzen gegen Protease- und Reverse Transkriptase-Inhibitoren einge-
setzt [4], eine neue Webplattform zur HIV-Therapie entwickelt [5] und zudem das 
Problem der Subtyp-spezifischen Resistenzen aufgezeigt [6]. Ferner haben wir in ei-
nem Review-Artikel aktuelle computergestützte Ansätze zur Resistenzvorhersage 
verglichen [7].  

Neben der HIV Diagnostik haben wir auch Modelle für andere Bereiche entwickelt, 
wie z.B. für die Vorhersage des Stenosis Durchmessers bei Herzinfarkten oder für die 
Diagnostik von Lebererkrankungen [9,10]. 
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