11 Jahre nach dem ersten menschlichen
Genom 1

Die Zukunft der Bioinformatik
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Werdegang

A 2000-2003

Bachelor Bioinformatik LMU & TU Mlnchen
A 2003-2005

Master Bioinformatik LMU & TU Munchen
A 2005-2009

Promotion Bioinformatik LMU
A 2009-2010

Post-Doc LMU
A 2010-2011

Juniorprofessorin Universitat Heidelberg
A Seit 2011

Juniorprofessorin LMU
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Was ist Bioinformatik ? . 3

Theoretische und Praktische Informatik
Statistik, Mathematik
Molekularbiologie, Biochemie, Genetik,
Evol utionsbiol ogi e, ¢

ADi e Bioinformatik ist eine
die Probleme aus den Lebenswissenschaften mit
t heoreti schen comput rgest

ipedia
Informatik - Methoden: Biologie - Anwendungen:
A Algorithmen A Genomsequenzierung
A Theoretische Informatik A Genexpressionsanalyse
A Datenbanken A Biologische Netzwerke

A Softwareentwicklung A é
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Der Anfang der Bioinformatik

A Erste Anwendungen:

I Gen- und Proteindatenbanken, Proteinstrukturen, etc.
I Sequenzanalyse und -vergleiche

A Der Durchbruch: 1
I Genomsequenzierung e P
T - R e
I Shotgun sequencing « Totinn Lo L

I Assemblierung notwendig

I Menschliches Genom (Celera)
A> 27 Mio Reads (~550 bp)
A> 20.000 CPU Stunden
A300 Mio $
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Was noch ?

A Gen-Vorhersage und
Annotation

A Analyse der Genom-
Struktur und Evolution
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A Proteinfunktion:
Vorhersage und Analyse



15./16. Februar 2001: Die ersten Drafts

15 Februgiry 2001

Career prbspe;.:é;
Sequience creates ety
gpportun |
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Genome uber Genome .
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I Baseline information 1]

Cost of genome sequencing compared with
Moore's law for computers
Loyg scale

A Sequenzieren wird immer billiger ciomas e
(Moore's law 10,000

A $1000 dollar genome

A Y Personal genome
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Nach dem Genom

A Urspriungliche Hoffnung: Genomsequenz verbessert
Verstandnis von

T Menschlicher Evolution
I Ursachen von Krankheiten
I Wechselspiel zwischen Umwelt und Vererbung

A Stattdessen eher nur mehr Fragen

I Viel weniger Gene als erwartet: ~20,000 anstatt > 100,000

I 96-99% Ahnlichkeit zwischen Mensch und Schimpanse. Woher
kommt der Unterschied ?

I Nur wenige Krankheiten durch einzelne Mutationen und Gene
verursacht

A Komplexitat durch Interaktion zwischen Genom und
Umwelt
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Nach dem Genom
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