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1. Y(X est une règle d’association forte si confiance(Y(X)=1. Vérifier  si l’énoncé suivant est vrai : « Si Y(X est une règle forte, support(Y(Z)>s et confiance (Y(Z)>c alors support(X(Z)>s et confiance (X(Z)>c »
2. Expliquer les contradictions auxquelles on pourrait aboutir lors de l’utilisation des règles d’association si l’on ne tient pas compte des « relations causales » pouvant exister entre les items?
3. Supposons que vous ayez fait tourner sur un ensemble de données, un algorithme d’extraction de règles d’association et un algorithme d’extraction d’arbres de décisions d’où sont dérivées des règles de production. Peut-on se retrouver dans l’une des situations suivantes ? Expliquer.
· X(classe1 extraite comme règle d’association mais pas en tant que règle de production
· X(classe1 extraite comme règle de production mais pas en tant que règle d’association
4. Comparer les deux méthodes de classification : arbre de décision et bayésienne.  Quels sont les avantages et inconvénients de l’un par rapport à l’autre ?
5. On dispose d’une table relationnelle (au sens bases de données du terme) constituée de 121 attributs. Chaque ligne de cette table représente une séquence biologique (chacun des 120 premiers  attributs pouvant être égal à A, C, G ou U). Le dernier attribut prend la valeur IE, EI ou R selon que le milieu de la séquence représente respectivement une frontière  Intron/Exon, Exon/Intron ou ne représente pas une frontière.  
· On voudrait apprendre comment prédire la nature du milieu de nouvelles séquences. Expliquer votre démarche pour construire un tel modèle de prédiction.
· On dispose d’un logiciel qui à partir d’une base de transactions extrait des règles d’association. On voudrait extraire de nos données toutes les règles d’association dont la tête contient une des 3 valeurs que prend le 121ème attribut. Comment pourrait-on procéder ? NB : une table relationnelle n’est pas une base de transactions.
· En fouillant dans les armoires du laboratoire, un biologiste trouve un logiciel qui permet de faire du clustering selon les méthodes K-means,  K-medoide et Dbscan. Les deux premiers ont comme paramètres : la définition de la distance et le nombre de groupes à créer. Le dernier a comme paramètres la distance ainsi que Eps et MinPts qui sont distance minimale et nombre de points minimal dans le voisinage. Expliquer à votre interlocuteur quels types de résultats on pourrait avoir en utilisant ce logiciel et quelles sont les questions auxquelles il faut répondre avant de choisir tel ou tel autre algorithme. 
