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Sinava baslamadan 6nce Ad&Soyad ve Ogrenci numarasi alanlarini doldurunuz.
Sinav 6ncesinde ve siiresince sinav gbzetmenlerinin tiim uyarilarina uymaniz gerekmektedir.
Sinav 6ncesinde cep telefonlarinizi KAPATINIZ!

Sorulari yanitlamak icin sadece sinav kagidinizi kullanmaniz gerekmektedir. Yanitlariniz acik ve
okunakh olmalidir.

Sinav boyunca masanizin tzerinde bulunabilecek malzemeler sadece sinav kagidiniz, kalem ve
silgidir.
Sinav sliresince herhangi bir nedenle birbirinizle konusmak ve malzeme (silgi, kalem, kagit vb.)

alisverisi yasaktir.

Bu kurallarin herhangi birine uymamak kopya cekmeye yonelik bir hareket olarak degerlendirilir
ve ilgili makamlara bildirilir.




1) [25p] A, B, C, D, E isimli bes adet canli tiiri ve her canlyi ifade etmek igin de Xi, X2, X3, X4, Xs
seklinde bes adet karakter oldugunu, canli-karakter matrisinin de asagidaki gibi oldugunu kabul edelim.
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Buna goére;
a) Canl ciftleri arasindaki mesafeyi gésteren D1 mesafe (distance) matrisini olusturunuz. Mesafe
hesabinda 6klid (euclidean) uzakligini kullaniniz [10p].

b) a sikkinda olusturdugunuz D1 mesafe matrisini kullanarak canli tirlerini asagidan yukariya
yaklasimla kimeleyiniz. Kimeleme isleminin her adiminda sadece birbirine en yakin olan iki
kiimeyi birlestirerek bir sonraki adimin mesafe matrisini (D2, D3, ...) olusturunuz. iki kiimenin
yakin olup olmadiklarini belirlerken baglama (linkage) teknigi olarak tekil baglama (single
linkage) kullaniniz. Puan alabilmeniz icin kiimeleme isleminin her adimini sonucuyla beraber
g6stermeniz gerekmektedir [10p].

c) Yaptiginiz kimeleme igslemine karsilik gelen dendrogrami ¢iziniz [5p].
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2) [16p] Asagida, iki siniftan olusan veri Uzerinde calisan siniflandirma modelinin siniflandirma
sonuglari géralmektedir. Buna gore,

Modelin tahmini

Pozitif Negatif

Gergek | pozitif 23 27
sinif -
etiketi Negatif 41 9

a) True Positive (TP), False Positive (FP), True Negative (TN) ve False Negative (FN) degerlerini
belirleyiniz [4p].

b) Modelin duyarlihdini (sensitivity) hesaplayiniz [4p].

¢) Modelin 6zglllugunu (specificity) hesaplayiniz [4p].

d) Modelin hatali tahmin oranini (false discovery rate) hesaplayiniz [4p].
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3) [15p] G = 10° bp uzunluklu bir genomun sekanslandigini ve ortalama L = 1500bp uzunluklu,
N = 9x10° adet klon (fragman) elde edildigini kabul edelim. Buna gore asagidaki sorulari cevaplayiniz:

a) Bu sekanslama isleminin sonunda coverage (c) kag olur [5p]?

b) Genomdan rastgele segilen bir bazin sekanslama islemi sonunda en az 1 kez okunmus olma ihtimali
kactir?, hesaplayiniz [5p].

¢) Klonlari ucuca ekleyerek layout’lar olusturmak istiyoruz. Bir klonun ucuyla diger bir klonun ucunu
eslestirmek istersek bu eslesmenin, en az klon uzunlugunun %10'u kadar olmasi gerektigini
varsayalim. Bu durumda kag adet adacik (island) bulmayi bekleriz?, hesaplayiniz [5p].
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4) [25p] Bir canlinin DNA’sinin herhangi bir pozisyonundaki baz gortlme olasiliklar su sekilde olsun:
P(A) = 0,27 P(C) = 0,30 P(G) = 0,21 P(T) = 0,22. Bu canlinin DNA’sinin herhangi bir bdlgesindeki
X=0 baz pozisyonunun 2 baz solu ve 2 baz sagini ¢evreleyen alandaki baz goérilme olasiliklari ise su
sekilde verilmis olsun:

X=-2 =1 X=0 | X=+1 | X=+2
P(A) 0,18 0,31 0,37 0,15 0,14
P(C) 0,39 0,29 0,13 0,56 0,20
P(G) 0,26 0,19 0,19 0,13 0,38
P(T) 0,17 0,21 0,31 0,16 0,28

Buna gore;
a) X=-2 — X=+2 araligindaki her baz pozisyonu igin bagil entropi degderlerini hesaplayiniz [15p].

b) Canlinin X=-2 — X=+2 aralidini ifade eden sekans logosunu olusturunuz (Logoyu ¢izmeniz
gerekmez, araliktaki her baz poziyonu icin o pozisyondaki baz logolarinin yuksekligini
hesaplamaniz yeterlidir) [10p].
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5) [19p]
a) K-means kiimeleme algoritmasini islem adimlariyla beraber s6zde kod halinde yaziniz [13p].
b) Algoritmada ideal K deg@erini segmek igin hangi yaklasimi uygulamamiz gerektigini anlatiniz [6p].

a)

Adim1: Baslangig.

Adim2: Kabul edilebilir olan bir kiimeigi varyans degeri belirle.

Adim3: Istenilen kiime adedini simgeleyen K degerini seg.

Adim4: Eldeki drneklerden rastgele K tanesini K kiimenin merkez noktasi olarak sec.

Adim5: Kalan érneklerin her birini, merkez noktalarina olan uzakliga gére en yakin kimeye dahil et.
Adim6: Kiimelerin merkezlerini yeniden hesapla.

Adim7: Kiimelerin toplam kiimeigi varyansini hesapla.

Adim8: Eger kiimeleme isleminin sonucu bir dnceki denemenin sonucundan farkli ise Adim4’e don.
Adim9: Eger toplam kimeici varyans kabul edilebilir bir deder degil ise Adim4’e dén.

Adim10: Bitis.

b) Denemelerde kullanilan her K degeri icin bir toplam kiimeici varyans degeri elde edilir. K arttikga bu

kiimeigi varyansin diismesi beklenir ve asagidakine benzer bir grafik! elde edilir.

Elbow Method for selection of optimal “K” clusters

2.5

Elbow Point

Average Dispersion

K arttik¢a, bir noktada toplam kimeici varyans’daki hizli disis kirilacak ve yataya yakin bir seyre
girecektir. Kirilmanin oldugu bu noktaya “elbow point” (dirsek noktasi) adi verilir. Bu nokta, ideal K

degerinin belilenmesi icin kullanilir. Grafikteki 6rnek igin ideal K degeri 3'dr.

L https://www.oreilly.com/library/view/statistics-for-machine/9781788295758/c71ea970-0f3c-4973-
8d3a-b09a7a6553cl.xhtml



