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Zusammenfassung

Eine Strategie zur Bekampfung dieser multiresistenten Krankheitserregern umfasst
die Verwendung natiirlich vorkommender, antimikrobiell wirksamer Peptide (AMP).
In den letzten Jahren wurden deshalb Deskriptoren und maschinelle Lernverfahren
zur automatisierten und genauen Klassifizierung von AMPs entwickelt [1].

Weiterhin erfordern Algorithmen des maschinellen Lernens eine feste Lange der
Merkmalsvektoren sowie eine metrische Auspragung dieser. So beinhaltet ein
wesentlicher Teil der Klassifizierung die Konstruktion von reprasentativen
Kodierungen der Peptidsequenz. Zu diesem Zweck wurden im Rahmen von
Klassifizierungsstudien bereits eine Vielzahl an sequenz- und strukturbasierter
Kodierungen entwickelt [2]. Weiterhin konnte bereits im Kontext von HIV gezeigt
werden, dass mit verschieden kodierten Datensatzen trainierte Classifier
Ensembles die Genauigkeit der Vorhersage steigern konnen [3].

Ziel dieser Arbeit soll daher die Entwicklung eines Frameworks zur evolutionaren
Optimierung (z.B. genetischen Algorithmen [4]) sog. Ensembles sein, mit dessen
Hilfe die Vorhersage von AMPs verbessert werden kann. Zu diesem Zweck sollen im
Rahmen der Abschlussarbeit 1) unterschiedliche Fusions- und Evolutionsstrategien
umgesetzt sowie 2) die Software so gestaltet werden, dass eine einfache
Erweiterbarkeit, bspw. eine Parallelisierung mit Apache Spark, gewahrleistet ist.
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