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1 Sequenzierung *

Inhalt Erklären der üblichen Verfahren zur Sequenzierung von DNA und RNA (che-
mische Methode, Kettenabbruchmethode) und der Aminosäuresequenzierung. Be-
schreiben der Funktionsweise der Gelelektrophorese. Weitere eventuelle Themen:
2D-Gelelektrophorese und PAGE.

Literatur [Alp98]

2 Genetische und physikalische Karten *

Inhalt • Genetische Karten: Bestimmung der (relativen) Lage von Genen auf den Chro-
mosomen (nur kurz)

• Physikalische Karten: Bestimmen der Lage von größeren DNA-Teilen und/oder
Markern

Verfahren bei der Annahme fehlerfreier Daten und unter Berücksichtigung von
Fehlern (vor allem: double digest, single digest, restriction site mapping, hybri-
disation mapping)

Literatur [Cas]; [Wat95]: Kap. 6; [SM97]: Kap. 1.5 und 5; [Gus97]: Teil aus Kap. 16, [BB03]:
Kap. 7

Weitere Links http://www.cs.technion.ac.il/Labs/cbl/teaching/bab/

3 Fragmentassemblierung: die shot gun Methode *

Inhalt Zusammensetzen von Teilsequenzen eines größeren DNA-Stücks unter Berücksichti-
gung von Fehlern sowie unter Annahme der Korrektheit.

(heuristischer und exakter Algorithmus)

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

4 Human Genome Project: Sequenzierung des menschli-

chen Genoms

Als Startpunkt: [Int01], [Mur02], [C.V00]

5 Phylogenetische Bäume *

Inhalt Ermitteln von Stammbäumen, die dabei auftretenden Problem und approximative
Lösungen dafür.

Literatur [SM97]: Kap. 6; [Gus97]; [Wat95], [CC05], [HS03]



6 Einführung Massenspektrometrie *

• GC/LC-MS Technik, [Leh96]: Kap. 1 und 4

• Chromatigraphische Trennung

• Ionisierungsmethoden

• Detektoren

• AMDIS Software http://www.amdis.net/, [Ste99],[Dav04]

7 Signalverarbeitung und Alignment von LC-MS-Daten *

• XCMS [SWO+ss], [SAKG06]

8 Metabolitenidentifikation mit hochauflösenden Massen-

spektrometern

• MSMS Technik, Fragmentmuster, Substrukturen [Leh96]: Kap. 1.3

• Arabidopsis Profiling, MS/MS zur Identifizierung [RLDZ+04]

• Exakte Masse, Isotopenmuster

9 Proteindatenbanken *

Literatur PDB: [BKW+77]; [SLJ98]
SWISS-PROT : [ABSE04], http://www.expasy.org/sprot/

10 Vorhersage von Proteinstrukturen

Inhalt Allgemein das Problem der Vorhersage einer Struktur aus einer bekannten Sequenz
und aktuelle Lösungsansätze (homoloqy modeling, fold recognition, ab initio)

Literatur Biochemische Hintergünde:
[BNP69]
Allgemein zur Vorhersageproblematik:
[KD97]; [LTZ96]
[CB00]: Teil aus Kap. 6, [Gla95]: Kap. 9.III

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



11 Protein-Ligand-Docking

Literatur FlexX http://cartan.gmd.de/flexx/; [JWG+97]

12 Microarrays: Datengewinnung, Vorverarbeitung und

Normalisierung *

Inhalt Vorstellung verschiedener Arten von Microarrays, ihrer Herstellung und der Daten-
gewinnung.

weitere Themen zur Vertiefung:

• Erläuterung eines genetischen Algorithmus’ zur Bestimmung von Sonden

• Normalisierung der Daten, sodass man mehrere Microarrays miteinander ver-
gleichen kann

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

Weitere Links www.affymetrix.com

13 Analyse von Microarrays: Clustern *

Inhalt Distanzmaße und Linkage-Verfahren, sowie hierarchisches Clustern am Beispiel des
Eisen-Programms. Weitere Themen: SOMs oder k-means.

Literatur Anwendungen: [ESBB98]; [TSM+99]

14 Klassifikatoren: Support Vector Machines *

Inhalt Vorstellung der Konzepte von Support Vector Machines, Klassifikationsregel, Ker-
nels. Anwendung auf biologische Daten (z.B. Expressionsdaten, (DNA-) Sequenzda-
ten).

Literatur [Bur98, BGL+99, MTMM04]

15 Sequenz-Alignment *

Inhalt Vorstellung von Algorithmen (dynamisches Programmieren) zur Berechnung von
lokalen und globalen Alignments zwischen zwei Sequenzen und mögliche Bewer-
tungsfunktionen (Distanzen, Ähnlichkeiten). Weitere Themen: Multiple Alignments
(zwischen mehr als zwei Sequenzen) und verwendete Heuristiken.

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



16 FASTA und BLAST

Inhalt Vorstellung von Sequenzdatenbanken und Alignments mit FASTA und BLAST und
Erläuterung der dort verwendeten Heuristiken und Bewertungsmatrizen/-verfahren
PAM, BLOSUM.

Literatur [SM97]: Kap. 3.5; [Gus97]

17 Statistische Modellierung von Sequenzdaten

Inhalt Statistische Modellierung von Sequenzdaten mit position weight matrices (PWMs)
und weight array models (WAMs). Darstellung von Konsensussequenzen. Weitere
Themen: Klassifikation mit statistischen Modellen.

Literatur [Sal97, ZM93, Sta84]

Weitere Links http://www.gene-regulation.com/cgi-bin/pub/programs/match/bin/match.

cgi

18 DNA-Computing

[BCJ+02, RL00]



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