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Teil II

behandelt statistische Ansätze, z.B. statistische Modellierung, Parameterschätzen,
Tests, HMMs

1. Gene-finding

2. aligment (revisited)

3. transcriptomics: Microarrays

4. . . .
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1 Einleitung

1.1 Inhalt der Vorlesung

befaßt sich mit Algorithmen der molekularen Bioinformatik.

Teil I

algorihmische, deterministische Ansätze

• exakter Stringvergleich

- langer String = Text
- kurzer String = Muster
→ kommt Muster im Text vor und wenn ja wo?

• Alignments

→ interessieren uns nicht für exaktes Vorkommen, sondern Ähnlichkeit
zwischen zwei Strings oder apprixmatives Vorkommen eines Musters in
einem (oder auch mehreren) Text
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