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Eine der wichtigsten Schritte in machine learning-Workflows ist die Wahl einer Darstellung der
Daten (feature encoding). Dies ist besonders wichtig, wenn es sich bei den Daten um DNA-
Sequenzen handelt, da diese Ublicherweise als Zeichenketten gespeicherten Informationen
zunachst in Zahlen umgewandelt werden mdissen. Eine der meistversprechenden feature
encodings ist die Chaos Game Representation (CGR) [1, 2]. Diese stellt einzelne DNA-
Sequenzen als fraktale, zweidimensionale Bilder dar. Allerdings ist es auch mdglich, durch

Uberlagerungen mehrere Sequenzen in einer Abbildung darzustellen.

In einem Projekt in unserer Arbeitsgruppe beschéaftigen wir uns mit der Frage, ob sich an Hand
der Mikroorganismen, die in einem See leben, Aussagen Ulber dessen Wasserqualitat getroffen
werden kénnen. Die Anzahlen der Mikroorganismen werden dabei Gber DNA-Sequenzierung von
Wasserproben gewonnen. Bisher arbeiten wir hierbei nur mit den aus diesen DNA-Sequenzen
gewonnen Organismenzahlen, wollen nun aber auch andere feature encoding-Methoden

anwenden.

In dieser Abschlussarbeit soll bestimmt werden, ob sich CGR als feature encoding fur
Okologische Fragestellungen eignet. Daflr soll die im R Paket kaos implementierte Methode zur
Erzeugung von CGRs auf gréBere DNA-Datensdtze angewendet werden und die dadurch
entstehenden Encodings im Hinblick auf die Vorhersagekraft einiger 6kologischen Parameter
durch verschiedene machine learning-Ansétzen bewertet werden. AuBBerdem soll eine Methode
entwickelt werden, mit der von vorhersagerelevanten Pixeln der CGRs auf die darunterliegenden

DNA-Sequenzen riickgeschlossen werden kénnen.
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