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1 Genetischer Fingerabdruck

Inhalt • was ist eine genetischer Fingerabdruck, wie wird er erstellt;

• einige Grundlagen zur Eindeutigkeit ([KS94], Kap. 2 und 4, ev. Kap. 5)

• historische Fälle (Kaspar Hauser, etc.)

Literatur • selbständige Recherche (Internet), guter Startpunkt: www.benecke.com

• Biologie-Lehrbuch (Abitur?)

2 Sequence Alignment

Inhalt • Bewertungsfunktionen

• lokale/globale Alignments

• Algorithmen

• dynamisches Programmieren

Literatur [Gus97] [SM97]: Kap. 3; ev. [Wat95]: Kap. 9;

3 FASTA und BLAST

Inhalt • Sequenzdatenbanken, Historisches

• die approximativen Methoden FASTA und BLAST

• PAM-Matrizen und BLOSSUM-Matrizen

Literatur [SM97] Kap 3.5 ;[Gus97]

4 Sequenzierung

Inhalt In diesem Vortrag geht es hauptsächlich um die Beschreibung technischer Verfahren,
die der Bestimmung von Nukleotidsequencen und Aminosäuresequenzen dienen.

• Verfahren zur Sequenzierung von DNA und RNA

• Verfahren zur Proteinsequenzierung

Literatur [Alp98], Kapitel 1,2,3. Ausgewhlte Themen aus Kapitel 4,5,7.

5 Proteomics

Inhalt



6 Fragmentassemblierung: die
”
shot gun“-Methode

Inhalt • Biologischer Hintergrund, Zielstellung bei der Fragmentassemblierung

• Modelle und Algorithmen

• Heuristiken

Literatur [SM97]: Kap. 4; [Cas]; [BB03], Kap. 8

7 Die Gentechnologie als Industriezweig

Wer sind die “global players” in Bereich Biotechnologie/Gentechnologie? In welchen Produkten ge-
langen wissenschaftliche Erkenntnisse der letzten Jahre zum Einsatz? Wo werden diese Produkte
eingesetzt?

Welche Firmen sind insbesondere in Deutschland mit innovativen Produkten auf dem Markt?

Nehmen Sie Bezug zu ökologischen und ethischen Aspekten.

Startpunkte/ Schlagworte:

• Celera Genomics/ Craig Venter

• http://finance.yahoo.com

• http://biz.yahoo.com/ic

8 Phylogenetische Bäume

Inhalt Ermitteln von Stammbäumen, wesentliche Konzepte, Ansätze und Algorithmen

Literatur [SM97]: Kap. 6; [Gus97]; [Wat95]

9 Microarrays I: Technischer Teil

Inhalt • Funktionsweise und Herstellung

• Typen von Microarrays

• Vorverarbeitung und Normalisierung

Literatur [Bow99]; [KPB+98]; [Hac99]; Das Affymetrix Benutzerhandbuch

Weitere Links www.affymetrix.com

8 Microarrays II: Algorithmischer Teil

Inhalt • statistischer Hintergrund

• Merkmalsextraktion mit TTest und FoldChange,

• einfache Klassifikation nach Golub.

Literatur statistischer Hintergrund: ein einführendes Statistikbuch mit Kapitel über Tests etc.
Anwendung: [STM+00]; [GST+99]



9 Physische und Genetische Karten

folgt

10 Proteinstrukturvorhersage

Inhalt • Problemstellung

• aktuelle Lösungsansätze (homoloqy modeling, fold recognition, ab initio)

Literatur Biochemische Hintergünde:
[BNP69]
Allgemein zur Vorhersageproblematik:
[KD97]; [LTZ96]
[Fas90]: Kap. 17; [Gla95]: Kap. 9.III
Genetische Algorithmen:
[CSZ92] [JWG+97]

Weitere Links www.tcm.phy.cam.ac.uk/~mmlk2/report13/report13.html

11 Proteindocking

Inhalt • Problemstellung

• physikalische und chemische Grundlagen für Wechselwirkungen

• Modelle molekularer Oberflächen

• Algorithmen zur Lösung des Dockingproblems

Literatur • F. Ackermann, Prädiktion und Bewertung von Protein-Protein-
Dockingpositionen , Verlag Hans Jacobs, 1997

• http://web.informatik.uni-bonn.de/FGL/ vorlesung25/vorlesung25.html



Bei der angegebenen Literatur handelt es sich um eine “Basisausrüstung” – es können und sollen
auch andere Quellen hinzugezogen werden.
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