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Inhalte

Die Bioinformatik vereinigt Fragen, Methoden und Konzepte aus der Biologie, der Informatik und der Statistik. Die Inhalte
dieses Moduls sind so gewdhlt, dass sie den Studierenden ein erstes zusammenhadngendes Gesamtbild iiber die Bio-
informatik ermoglichen.

Im biologischen Teil werden die molekularen Grundlagen des Informationsflusses in einer Zelle vermittelt. Die Spanne
reicht von der genomischen DNA bis hin zum fertig gefalteten Protein. Im anschlieenden methodischen Teil erlernen die
Studierenden relevante Ansdtze zur biologischen Sequenzdatengewinnung von der PCR bis hin zur
Hochdurchsatzsequenzierung gesamter Genome. Der statistische Teil legt dann die Grundlagen zur Modellierung
biologischer Sequenzen mittels Markov-Ketten, positionsspezifischer Scoring-Matrizen und hidden Markov Modellen.
Dariiber hinaus wird die Modellierung von DNA Sequenzevolution mittels zeit-kontinuierlicher Markov-Ketten unter
Beriicksichtigung gédngiger Substitutionsmodelle (PAM, BLOSUM, WAG) und ihrer Spezifika behandelt. Auf Ebene der
Sequenzvergleiche folgen Algorithmen zur exakten und heuristischen Mustersuche im Kontext des Referenz-basierten
Mappings von genomischen shotgun-Sequenzen und der Identifizierung von Signalsequenzen und Sekundarstruktur-
Elementen. Weiterhin werden Prinzipien und Methoden zur Erstellung lokaler und globaler paarweisen
Sequenzalignments vorgestellt. Es folgen Ansdtze zur Signifikanzabschdtzungen von Sequenzdhnlichkeiten die zu
heuristischen Datenbank-Suchen iiberleiten (BLAST, FASTA). Alignment-freie Ansatze zum paarweisen Sequenzvergleich
werden angeschnitten. Methoden zum Vergleich mehrerer Sequenzen mittels progressiver Alignmentstrategien und deren
Verbesserung mittels verschiedener stochastischer Optimierungsstrategien sowie Konsistenz-basierter Ansidtzen zur
Erstellung multipler Sequenzalignments bilden den Abschluss der vergleichenden DNA Sequenzanalyse. Aufbauend
folgen im Anschluss basale Prinzipien maschineller Lernverfahren wie Support-Vector-Machines und probabilistische
Neuronale Netze im Kontext der funktionellen Annotation und der Klassifizierung biologischer Sequenzen. Methoden
und Ansdtze zur phylogenetischen Analyse von DNA- und Proteinsequenzen umfassen verschiedene Clustering-
Algorithmen (UPGMA, Neighbor Joining), Parsimony-Prinzipien, sowie Likelihood—basierte Methoden. Verschiedene
Varianten der Orthologie/Paralogie-Vorhersage liefern dann die Verbindung zwischen Sequenz- und Speziesbaumen, die
im néchsten Schritt hin zur Funktionsvorhersage von Proteinsequenzen fiithrt. Grundlagen der Strukturellen
Bioinformatik mit Hinblick auf die Homologiemodellierung von Proteinstrukturen bilden den Abschluss dieses Moduls.

Relevante Sequenzinformationsdatenbanken werden entsprechend des Kontexts an den entscheidenden Stellen
eingefiihrt und deren Aufbau und Struktur besprochen.

Lernergebnisse / Kompetenzziele

Die Studierenden kennen nach erfolgreichem Abschluss des Moduls die Prinzipien bioinformatischer Algorithmen und
konnen diese hinsichtlich ihrer Einsatzmoglichkeiten beurteilen und einsetzen. Insbesondere soll die Briicke zwischen
einem biologischen Konzept und dessen Abstraktion in einem statistischen Modell oder in einem Algorithmus erkannt
werden. Dariiber hinaus sollen sie in die Lage versetzt werden bioinformatische Standard-Analysen eigenstandig durch-
fihren zu konnen.
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