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Feladat

Orvosbioldgiai teriileten gyakran taldlkozhatunk olyan problémakkal, ahol az 6sszefiiggések bizonytalanok
az €16 szervezetek komplexitdsa valamint a vizsgalati modszerek és a megfigyelhetéség korlatai miatt. Ilyen-
kor az egyik lehetséges eszkoz, melyet ilyen jellegii tudas reprezentacidjara haszndlhatunk, a valdszintiségi
grafos modellek osztalya. Ezek a modellek egyfelSl lehetévé teszik a bizonytalan tudas abrazoldsat, masrészt
az igy felépitett Osszefiiggések rendszerében val6 kovetkeztetést.

Ebben a hazi feladatban a hallgat6 feladata egy virusfert6zésre vald érzékenységet vizsgalé Bayes-
halé kialakitasa €s az abban valo kovetkeztetés. A virusfert6zésre vald érzékenységhez és egy potencialis
virusfert6zés sulyossagahoz kotédo fliggdségi kapesolatokat az alabbi modell irja le:

e Potencidlis virusfert6zés sulyossdgat leiré valtozd (Virus_sulyossag), amely harom értéket vehet fel:
{enyhe, kozepes, stilyos}.

e A virusfert6zés stilyossagat harom el6zményvaltozé befolyasolja:

- gyenge immunrendszer (Gyenge_immun:{nem,igen})
— elhizottsag (Elhizott:{nem,igen})
— életkor (Eletkor:{nem kitett,kitett})

o A virusfert6zés stilyossdganak kovetkezményeként tobbféle tiinet allhat el6:

- laz (Laz:{nem,igen})

- fajdalom (Fajdalom:{nem,igen})
— hasmenés (Hasmenes:{nem,igen})
— orrfolyéas (Orrfolyas:{nem,igen})
— levertség (Levertseg:{nem,igen}).

e A virusfert6zés sulyossagat egy tovabbi faktor befolyasolja, melyet a virusfert6zésre vald érzékenység
csoméponttal jeloliink: (Virus_erzekeny:{nem,igen}).

o A virusfertdzésre vald érzékenységet szamos genetikai tényezé befolyasolja, ezek hatasat két vagy ha-
romértékd valtozokkal modellezziik. Tehat a Varidns-1, Varidns-2,..., Varidns-k nevl csomépontok azt
jelolik, hogy egy adott genetikai tényez6 milyen mértékben tekinthetd rizikésnak a virusérzékenység
szempontjabdl {alacsony, magas} vagy {alacsony, kozepes, magas}. A Varidns csomopontok szama és
struktirdja bemenetenként valtozé lehet.

A modellben szerepl6 valtozok kozotti fliggdségi kapcsolatokat az 1. abran lathaté grafstuktira reprezental-
ja. A virusfert6zés sulyossdgahoz kapcsolddé csomdpontok alkotta részgraf struktiraja kotott, a virusfertd-
zésre valo érzékenységet reprezentdlé csomdponthoz kapcsolddé genetikai variansok alkotta részgraf viszont
egyedi minden feladatnal (eltéré szamu csomodpontot és éleket tartalmaz). A paraméterezést lokalis felté-
teles valdszinliségi tabldk formajaban a bemenet adja meg.

A feladat a kovetkezd részekre oszthatd:
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1. abra. Virusfert6zés sulyossagat modellez6 Bayes-halo strukturaja

1. A Bayes-hdlé strukturajanak (aciklikus irdnyitott graf) kialakitasa a bemenetben megadott sziilé—gyermek
fliggbségi viszonyok alapjan.

2. A Bayes-halé paraméterezésének meghatarozasa lokalis feltételes valdszintiségi tablak segitségével a
bemenet alapjan.

3. Evidencia valtozdk értékének rogzitése a bemenet alapjan.
4. Egzakt kovetkeztetés megvaldsitdsa egy kijelolt célvaltozéra, adott evidencidk mellett.
5. Célvaltozo eloszlasdnak (lehetséges értékei valdszintiségének) visszaadasa eredményként.

Mindezek alapjan valdsitsa meg a specifikdcidban megadott Bayes-halét, majd alkalmazza azt a bemenetben
leirt kovetkeztetések megvaldsitdsdra. Részpontszamot csak a helyesen visszaadott eredmények utdn lehet
szerezni.

Bemenet

A feladat bemenete a leirdsban részletezett Bayes-halé strukturdjanak, feltételes valdszinliségi tabldinak
(CPT) és a benne ismert evidencidknak szoveges leirdsabdl, illetve a célvaltozé indexébdl all, az alabbiak
szerint:

e Az elsé sor mindig egy egész szdmot (a tovabbiakban: N,) tartalmaz, amely a Bayes-hdlé csomépont-
jainak szdmdt jeloli.

o A kovetkezd N, darab sor a héld valtozdinak (csomépontjainak) leirasat tartalmazza topologikus sor-
rendben!, ahol minden sor (csomépont) az aldbbi sémét koveti:
<k>\t <np,> \t <[1>\t <Ip> ...\t <[, >
\t <v11>,<v12>. .o, Vinp, > 1 <P11>,<p12>. . ., <p1x>

\t WVe12 5, <Ve2> . .. ,<Ucnpa>:<pcl>,<p02>- .. ,<pck> \n

ITopologikus sorrend esetén a minden csomépont dsszes sziiléje hamarabb szerepel a felsorolasban, mint az adott csomdpont.




Virusfert6zésre valo érzékenység modellezése Bayes-hal6val

ahol:

k: az adott valtozo altal felvehetd diszkrét értékek szama (pl. bindris csomdpontndl k = 2)
\t: tabuldtor (tab) karakter
- np,: az adott valtozo sziiléinek szdma

- I;: az adott véltozé i-edik sziiléjének? indexe 0-val kezd6dé indexelést hasznélva, a véltozdk
(sorok) kiirasi sorrendje szerint

&

- v;;: a j-edik sziil6 4ltal a sziil6k 6sszes lehetséges értékkombindciodi koziil az i-edik kombindciéban
felvett érték

- pi;: a sor altal definidlt vdltozé dltal felvehetd 6sszes lehetséges érték koziil a j-edik érték valdszi-
niisége feltéve, hogy a sziilok a lehetséges értékkombinacidik koziil az i-edik kombindciot veszik
fel

— \n: a sor végét jelz6 "new line" karakter

e A valtozdk (csomodpontok) leirdsat kovetben a kovetkez6 sor egy egész szamot (a tovabbiakban: N.)
tartalmaz, amely az evidencia-valtozok szamat jel6li (tehat azt, hogy az eddig ismertetett valtozok
koziil mennyinek ismerjiik az értékét).

e Az evidencia-valtozok szamat leird sort kovetéen jon az azok altal folvett érték leirdsa, soronként egy-
egy valtozo index-érték parral az alabbi médon:
<Ve>\t<v>\n
ahol:

— V.: a sor altal leirt evidencia valtoz6 indexe (0-rdl indulva, a valtozdk korabbi felsoroldsanak
sorrendje szerint, akarcsak a sz{il6knél)

— v: a sor altal leirt evidencia valtozé altal felvett érték

— Példa: Ha a V, = 1-es valtozo (tehat X;) evidenciaként a v = 2 értéket veszi fol, akkor azt az
aldbbi sor irja le:
12

e Végiil pedig a kimenet utols6 sora a célvdltozd indexét tartalmazza, amelynek az eloszlasat ki kell
szamitani a megadott evidencia fiiggvényében.

Példa: Vegyiink egy harom csomdépontbdl allé Bayes-hdldt, amelyek csomdpontjai X, X; és Xo. A hdléban
Xo-nek Xy és X7 a sziil6i, Xg-nak és X;-nek nincsen sziil6je. Tegyiik fel, hogy Xy két lehetséges értéket
vehet fol (tehdt esetében k = 2), X; lehetséges értékeinek szdma pedig harom (k = 3). Legyenek X
értékeinek valdszintiségei:
P(Xy =0) =0.352; P(Xy = 1) = 0.648
X értékeinek valdszintiségei pedig:
P(X; =0)=0.01; P(X; =1) = 0.39; P(X; = 2) = 0.6

Tovabba a halé strukttrdja, és az X, valtozo feltételes valdszinliségi tdblaja a 1. tablazatban lathato.
Ezeken feliil tételezziik fel, hogy X, = 1 (tehat X, értéke ismert, vagyis X, része az evidencianak), és a cél-
valtozénk pedig X1, vagyis a feladatban az X valtozo lehetséges értékeinek valdszintiségeit kell kiszamolni.
Ezek fényében a példdhoz tartozé bemenet az alabbi®:

3

2 0 0.352,0.648

3 0 0.01,0.39,0.6

2 2 0 1 00:0.3,0.7 01:0.5,05 0,2: 04,06 1,0: 0.8,0.2 1,1: 0.2,0.8 1,2: 0.7,0.3
1

2 1

1

2A véltozék (csomépontok) felsoroldsahoz hasonléan itt a sziil6k mindig topologikus sorrendben szerepelnek.
3Az atlathatésag kedvéért az eredeti tabulatoros elvdlasztds helyett tdbldzatos formaban.
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Xo | X1 | P(X2=0[X0, X1) | P(X2 = 1| X0, X1)
@ @ 0| 0 0.3 0.7
0|1 0.5 0.5
0| 2 0.4 0.6
1] o0 0.8 0.2
@ 1] 1 0.2 0.8
1] 2 0.7 0.3

1. tablazat. X, véltozd feltételes valdszintiségi tablaja

Itt érdemes észrevenni, hogy az X, és X; csomdpontok sziiléinek szama 0, igy a sziil6k indexeinek listaja
is {ires, illetve a lehetséges értékeik valoszintiségei is egy szimpla felsoroldsban szerepelnek, mindig a 0-s
értéktbl kezd6dben, a (k — 1)-gyes értékkel bezardlag.

Kimenet

Kimenetként a bemenet utols6 soraban az indexével megjelolt célvaltozd Gsszes lehetséges értékének valdszi-
niiségét kell kifratni, legalabb 4 tizedesjegy pontossaggal, a felvett értékek szerinti sorrendben, mindegyiket
egy-egy Uj sorban (az utolsé sor végére is \n karaktert téve). Tehat példaul ha a célvaltozd 3 darab lehetséges
értéket vehet f6l, amelyek valdszintiségei: {P(0) = 0.257703; P(1) = 0.643554; P(2) = 0.098743} akkor a
kimenet az aldbbi:

0.257703
0.643554
0.098743

A kimenet akkor elfogadhatd, ha a formatuma helyes, és a valészintiségek mindegyike (vagy egylittesen:
a célvdltozé eloszldsa) legfeljebb 10~*-nel tér el az elvart értéktdl.

Fontos tudnivalok

e A megoldaés forraskédja nem tartalmazhat ékezetes vagy nem ASCII[0:127] karaktert.

e Java nyelvii megoldds esetén a beadott forrdskdédnak tartalmaznia kell egy Main osztdlyt, azon beliil
egy main() fiiggvényt. Kiils6 csomagokat nem lehet hasznélni.

e Python nyelvi{i megoldas esetén a feladatot megoldéd script egyetlen . py kiterjesztést fajlban keriilhet
beaddsra. Szabadon lehet haszndlni a Python3 nyelv beépitett konyvtarait (pl.: math, functools,
stb...), azokon kiviil viszont semmilyen egyéb, kiilsé konyvtarat (pl.: numpy) nem lehet haszndlni.

e A valtozdk indexelése a felsoroldsuk szerinti sorrend alapjan torténik 0-val kezd6dden, tehét az elsé-
ként listazott valtozo6 indexe 0, a kovetkezb valtozdé 1, és igy tovabb. Ez a sorrend egyben topologikus
sorrend is.

e A bemenetként adott Bayes-hdald - a bemenetben szereplé sorrend szerinti - utolsé 9 darab valtozdja
minden bemenetnél azonos.

e A megoldas csak akkor elfogadhatd, hogyha a célvaltozé minden lehetséges értékének valdszintisége
kiirasra keriil kiilon sorban és a megfelel6 sorrendben, ezen értékek mindegyike legaldbb 4 tizedes
jegyig meg van adva, és egyenként legfeljebb 10~*-nel térnek el a helyes megoldéstél. Ez a tolerancia
els6 sorban a kerekitésbol és a lebegépontos szdmabrazolasbdl torténd esetleges hibak kikiiszobolése
végett keriilt bevezetésre.

o A feltoltott megoldas megengedett futdsideje CPU-id6ben bemenetenként 30 masodperc. Id6tullépés
esetén a rendszer automatikusan ledllitja a kéd futasat.
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o A feltoltott megoldas Osszesen legfeljebb 400 MB memoriat allokalhat. Ezen érték tullépése esetén a
rendszer automatikusan leallitja a kéd futasat.

Ertékelés

A megoldast tobb kiilonb6z6 bemeneten értékeljiik ki, a végleges pontszdm pedig az alapjan keriil kiszami-
tasra, hogy ezek koziil hany bemenetre adott helyes eredményt. Egy kimenetért pontosan akkor jar pont,
hogyha elfogadhatd, tehdt ha a formatuma helyes és a valdsziniliségek mindegyike az adott hibahatiaron
(£10~*) beliilre esik.

Hasznos tippek

e A bemenetként adott Bayes-halokban a nem ismert valtozék (tehdt nem evidencia valtozok) szama
altalaban alacsony, igy tehdt javasolt az egzakt kovetkeztetés megvaldsitasa a pontossag érdekében.

e El6fordulhat olyan bemenet, ahol az (N, — 10)-es index{i valtozé (Virus_erzekenyseg) is szerepel az
evidencidk kozott. Ebben az esetben fontos észrevenni, hogy mivel ezen csomépont minden felmendje
genetikai varidns, és a genetikai varidnsoknak nincs masik gyereke (egyéb generikai varidnsokon kiviil),
igy ebben az esetben (tehat ha ezen valtozé evidenciaként szerepel) a halé tobbi része fiiggetlen a
genetikai variansoktdl. Ebben az esetben a kévetkeztetésnél érdemes elhagyni a halébdl a genetikai
varidnsokat (tehdt azon csomdpontokat, amelyek indexe kisebb, mint N, — 10), jelentsen javitva
ezaltal a kovetkeztetés futdsidején.

e A feladat leirdsahoz csatolva van harom bemenet-kimenet pdr, egyenként két-két . txt fajl formdajaban,
amelyek jol példazzak, hogy a kiértékelés soran milyen tipusd bemenetek fordulhatnak el6:

— Az inputl.txt egy egyszer(ibb bemenetet tartalmaz.

— Az input2.txt egy olyan bemenetet tartalmaz, ahol habar a valtozék szama meglehetésen nagy,
ezen valtozdk tobbségének ismert az értéke (tehat szerepelnek az evidencidban), igy az ismeretlen
valtozok szama és az egzakt kdvetkeztetés futdsideje is kezelheté marad.

— Az input3.txt egy olyan bemenetet tartalmaz, ahol a genetikai varidnsok kozott sok az isme-
retlen valtozo, igy a teljes halén normadl esetben az egzakt kdvetkeztetés nem lenne praktikus.
Fontos észrevenni azonban, hogy szerepel az evidencia-valtozok kozott a Virus\_erzekenyseg
valtozo értéke, igy megtehetjlik, hogy elhagyjuk a nala kisebb index-szel rendelkez6 genetikai
variansokat, tehat azon véltozdkat amelyek indexe kisebb, mint (N, — 10).




