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Zusammenfassung

Als ,,Chaos Game* wird ein Algorithmus bezeichnet, der fraktale Strukturen erzeugt.
Dieser Algorithmus kann z.B. zur Konstruktion des Sierpinksi-Dreiecks verwendet
werden. Zu Beginn wird ein Zufalliger Punkt im Dreieck gewahlt. Von diesem Punkt
aus wird an der Halfte der Strecke zu einer zufalligen Ecke ein Punkt markiert, durch
weiter Iterationen dieser Vorgehensweise fullt sich das Sierpinksi-Dreieck.

In der Bioinformatik kann diese Vorgehensweise als Bildgebendes Verfahren genutzt
werden, um so DNA-Sequenzen oder Proteinsequenzen darzustellen. Dadurch ent-
standene Bilder zeigen charakteristische Muster fur den jeweiligen Organismus bzw.
das jeweilige Protein [1,2].

Ziel der Arbeit ist die Erstellung eines R-Paketes, dass Sequenzen in einer 3D Kugel
unter Verwendung des Chaos-Games Algorithmus darstellt. Dabei sollte das Paket so
generisch sein, dass jedes Alphabet durch das R-Paket reprasentiert werden kann.

Als Use-Case sollen Proteinsequenzen von HIV mit diesem R-Paket untersucht wer-
den. Mit den so gewonnenen Bildern soll mit Hilfe von Deep-Learning evaluiert wer-
den, ob die Chaos-Game Reprasentation zur Vorhersage von Resistenzen [3,4] geeig-
net ist.

Zur Optimierung der Klassifizierung der HIV-Daten soll die Anordnung der Aminosau-
ren auf der Oberflache der Kugel durch einen genetischen Algorithmus [5] angepasst
werden.
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