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Was ist Bioinformatik ? 
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Informatik ­ Methoden: 

ÅAlgorithmen 

ÅTheoretische Informatik 

ÅDatenbanken 

ÅSoftwareentwicklung 

Theoretische und Praktische Informatik 

Statistik, Mathematik 

Molekularbiologie, Biochemie, Genetik, 

Evolutionsbiologie, é 

ĂDie Bioinformatik ist eine interdisziplinªre Wissenschaft, 

die Probleme aus den Lebenswissenschaften mit 

theoretischen computergest¿tzten Methoden lºstñ 
Wikipedia 

Biologie ­ Anwendungen: 

ÅGenomsequenzierung 

ÅGenexpressionsanalyse 

ÅBiologische Netzwerke 

Åé 
 



Der Anfang der Bioinformatik 

ÅErste Anwendungen: 

ïGen- und Proteindatenbanken, Proteinstrukturen, etc.  

ïSequenzanalyse und -vergleiche 

 

ÅDer Durchbruch:  

ïGenomsequenzierung 

ïShotgun sequencing 

ïAssemblierung notwendig 

ïMenschliches Genom (Celera) 

Å> 27 Mio Reads (~550 bp) 

Å> 20.000 CPU Stunden 

Å300 Mio $ 
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Was noch ?  

Å Gen-Vorhersage und 
Annotation 

 

 

Å Analyse der Genom-
Struktur und Evolution 

 
 

 

 

 

 
 

ÅProteinfunktion: 

Vorhersage und Analyse 
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15./16. Februar 2001: Die ersten Drafts 
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Genome über Genome 

 

ÅEukaryoten: 1580 

ÅProkaryoten: 8984 

ÅViren: 3022 

 

 

 

ÅSequenzieren wird immer billiger  

Å$1000 dollar genome 

ÅÝ Personal genome 
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Nach dem Genom 

ÅUrsprüngliche Hoffnung: Genomsequenz verbessert 

Verständnis von 

ïMenschlicher Evolution 

ïUrsachen von Krankheiten 

ïWechselspiel zwischen Umwelt und Vererbung 
 

ÅStattdessen eher nur mehr Fragen 

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

ï96-99% Ähnlichkeit zwischen Mensch und Schimpanse. Woher 

kommt der Unterschied ? 

ïNur wenige Krankheiten durch einzelne Mutationen und Gene 

verursacht  
 

ÅKomplexität durch Interaktion zwischen Genom und 

Umwelt 
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Nach dem Genom 

 

Jun-Prof. Dr. Caroline Friedel, 4.2.2012 9 


