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Einleitung
Das vorliegende Skriptum gibt den Stoff der von mir im WS 2001/02 im Fachbereich Mathematik/Informatik der Universität Osnabrück gehaltenen 4-stündigen Vorlesung „Bioinformatik“ wider.


Thematischer Schwerpunkt dieser Vorlesung war der Entwurf und die Analyse von fundamentalen Algorithmen im Umfeld der Bioinformatik. Dabei habe ich mich auf klassische algorithmische Vorgehensweisen konzentriert; ausgeklammert – bzw. auf das SS 2002 in die Vorlesung „Spezielle Fragen der Bioinformatik“ verschoben – wurden Ansätze des Maschinellen Lernens. Die molekularbiologischen Hintergründe wurden nur insoweit skizziert, als es für das Verständnis der algorithmischen Problemstellungen erforderlich war. So gesehen hätte ein Biologe sicherlich andere Schwerpunkte gesetzt. Wenig eingegangen wurde auf Werkzeuge der Bioinformatik wie Datenbanken und Suchwerkzeuge, graphische Darstellungstools, Internet-basierte Werkzeuge, etc. Zwar sind solche vorgefertigten Werkzeuge für den praktisch arbeitenden Bioinformatiker sicherlich von größter Bedeutung, doch wurde die Vermittlung von handwerklichem Know-How in diesem Bereich anderen (existierenden) Lehrveranstaltungen an der Universität Osnabrück überlassen. Die Vorlesung richtete sich somit primär an den Informatiker, der die spezifischen algorithmischen Probleme und Fragestellungen der Molekularbiologie verstehen und Problemanalyse- und Algorithmenentwurfsmethoden kennen lernen möchte, mit denen er vorgelegte Probleme bearbeiten kann. Anders gesagt war der Blick hinter die Kulissen des Problemlösungs- und Algorithmenentwurfsgeschäft das Ziel der Vorlesung mit dem Anliegen, den Hörer auf eventuelle neue solche Aufgabenstellungen vorzubereiten. 


Die Themenauswahl ist dabei so zu verstehen, dass ausgehend von der Grobanalyse der DNA (Mapping), über ihre exakte Analyse (Sequencing), den Vergleich und die Suche nach Ähnlichkeiten (Alignment), die Interpretation von DNA im Hinblick auf  Signale und Gene (Signal Finding and Gene Prediction), den Genomvergleich auf Genebene (Genome Rearrangement) bis hin zur Konstruktion phylogenetischer Bäume auf der Basis genomischer Information (Phylogenetic Trees) eine erste Übersicht über zentrale Themen hergestellt und in die genannten Bereiche in exemplarischer Weise hinein geleuchtet werden sollte. Dabei war in keinem der Themengebiete eine erschöpfende Abhandlung intendiert. Anliegen war es vielmehr, in einzelne Probleme und Algorithmen „spot-light-artig“ etwas detaillierter hineinzublicken. 


Das dabei erforderliche Handwerkszeug aus der Mathematik und Informatik (insbesondere aus den Bereichen Graphentheorie, Stochastik, Algorithmen und Datenstrukturen, Komplexität, NP-Theorie) wurde in Anhänge ausgelagert. Der Leser möge durch Blättern in diesen Anhängen gegebenenfalls versuchen, begriffliche und methodische Defizite auszugleichen. Ein sehr kurzer Anhang zur Molekularbiologie skizziert die wichtigsten Dinge aus der Biologie der Zellen, die zum Verständnis der Vorlesung erforderlich sind. 


Mein Dank gilt allen Hörern der Vorlesung, die meinen Vorlesungsstil 15 Wochen eisern ertragen haben – insbesondere im Hinblick auf meine zeichnerischen Fähigkeiten (Wer kann schon eine Doppelhelix oder ein Reality-Desire-Diagramm mit 74 Knoten an die Tafel malen?) -, ferner allen Teilnehmern, die mit eigenen, gelungenen Referaten das Themenspektrum der Vorlesung erweitert haben, ganz besonders aber Anja Siemer für das sorgfältige Korrekturlesen des Skriptums und Verbesserungsvorschläge und Jens Haubrich, der in hervorragender Weise für eine Web-Präsenz der Veranstaltung gesorgt hat.

Osnabrück, Februar 2002

Volker Sperschneider
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Online-Version (ps) verfügbar unter 

http://www.inf.uos.de/barbara/papers/pub_hammer.html.
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