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Vorwort

Das vorliegende Buch entstand aus dem Pilotprojekt
”
Projekt Interdisziplinäres

Lernen und Zusammenarbeit“ (kurz PILZ), das wir erstmalige im Wintersemester
2007/2008 an der Georg-August-Universität Göttingen durchgeführt haben. In die-
sem Buch werden die interessanten und teilweise sehr originellen Ideen und Ergebnis-
se dokumentiert, die im Verlauf des Wintersemesters 2007/2008 durch Studierende
der Universität erarbeitet wurden. Darüber hinaus stellt dieses Buch eine kompak-
te Einführung in ein spannendes Forschungsgebiet der Bioinformatik dar, das im
Grenzgebiet zwischen Informatik, Mathematik, Medizin und Biologie angesiedelt ist.
Weiter möchte wir mit diesem Buch insbesondere Lehrende ansprechen und animie-
ren, ähnliche Konzepte an ihren Universitäten umzusetzen.

Die Idee des PILZ-Projekts ist, Studierenden eine interdisziplinäre und praxisnahe
Lehrveranstaltung zu bieten, die ihnen ermöglicht, ihr Wissen auch außerhalb ihres
jeweiligen Faches und anhand praktischer Probleme anzuwenden1. Im Wintersemes-
ter 2007 / 2008 sollte dieses Ziel durch die Bearbeitung von Aufgabenstellungen aus
dem Forschungsgebiet Bioinformatik erreicht werden. Dazu wurden in einer Koopera-
tion zwischen dem Lehrstuhl für Diskrete Optimierung (angesiedelt an der Fakultät
für Mathematik und Informatik) und der Abteilung für Bioinformatik (Universitäts-
medizin) sowie in Zusammenarbeit mit der Firma Biobase2 vier Aufgabestellungen
formuliert und unter dem Namen Gene, Graphen, Organismen - Modellierungs- und

Analysemethoden in der Systembiologie zusammengefasst. Um die Studierenden ver-
schiedener Disziplinen auf die Projekte vorzubereiten und den aufgrund der verschie-
denen Studienfächer der Teilnehmer teilweise recht unterschiedlichen Kenntnisstand
anzugleichen, wurde eine Kompaktwoche angeboten. Innerhalb dieser Kompaktwo-
che fanden Kurse über mathematische und biologische Grundlagen statt, in denen
die Themenbereiche der einzelnen Projekte durch die Projekt-Initiatoren und durch
Gäste aus Wissenschaft und Praxis vorgestellt wurden. Im Anschluss an die Kom-
paktwoche hatten die Projektgruppen sechs Monate Zeit, um die Aufgabenstellungen
umzusetzen.

Das vorliegende Buch besteht aus zwei Teilen. Der erste Teil enthält Artikel über
Grundlagen aus den Bereichen Biologie, Informatik und Mathematik, die zum Ver-
ständnis der von den Studierenden bearbeiteten Projekte notwendig sind. Vom Um-
fang entsprechen die Artikel dem Stoff, der während der Kompaktwoche zu PILZ
vorgestellt wurde. Im zweiten Teil des Buchs befinden sich die Projektberichte der
Studierenden.

1PILZ ist nach dem Vorbild MISP der TU Kaiserslautern organisiert. Weiter Informationen zum
Konzept: http://optimierung.math.uni-goettingen.de/pilz

2BIOBASE GmbH, Halchtersche Straße 33, D-38304 Wolfenbuettel
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Vorwort

Während Kapitel 1 biologische Grundlagen enthält und insbesondere graphenbasier-
te Modellierung von biologischen System thematisiert, wird in Kapitel 2 auf Aspekte
aus der Informatik eingegangen. Insbesondere wird Lernen aus Sicht der Informatik
besprochen und es werden Algorithmen vorgestellt, mit denen Konzepte des Lernens
umgesetzt werden können. Kapitel 3 beschäftigt sich mit der mathematischen Mo-
dellierung von Netzwerken. Insbesondere werden Graphen vorgestellt und typische
Fragestellungen diskutiert, die im Zusammenhang mit Netzwerkoptimierung entste-
hen.

Kapitel 4 enthält den ersten studentischen Projektbericht. Er befasst sich mit der to-
pologischen Analyse eines mathematischen Netzwerks, das als Modell für Stoffwech-
selprozesse interpretiert werden kann. Kapitel 5 ist der Ergebnisbericht des Projekts

”
Dynamische Analyse“. In diesem Projekt wurde ein biologisches System als Petri-

Netz modelliert und auf mögliche stabile
”
Betriebszustände“ untersucht. Im Projekt

”
Algebraische Analyse“ wurde ein neuartiges Konzept entwickelt, um gleichzeitig eine

metabolische als auch regulatorische Analyse biologischer Netzwerke zu ermöglichen.
Die Ergebnisse dieses Projekts befinden sich in Kapitel 6. In Kapitel 7 werden die
Ergebnisse des Projekts vorgestellt, das mittels lernfähiger Algorithmen Transkripti-
onsfaktorbindestellen im Genom der Maus (Mus musculus) identifiziert.

Unser Dank gilt zunächst den engagierten Studierenden, ohne die PILZ nicht so
erfolgreich und dieses Buch unmöglich gewesen wäre. Darüber hinaus möchte wir
uns besonders bei Dr. Torsten Crass, Abteilung für Bioinformatik der Universitäts-
medizin Göttingen, bedanken. Er hat uns sehr geholfen, die biologische Sprache zu
verstehen, mit der wir als Mathematiker oftmals Probleme hatten. Darüber hinaus
stand er stets als Ansprechpartner für alle Projektgruppen bereit und hat so ent-
scheiden zum Gelingen der Projekte beigetragen. Unser Dank gilt weiter Prof. Dr.
Edgar Wingender, Martin Haubrock, Departement für Bioinformatik der Universi-
tätsmedizin Göttingen, und Prof. Dr. Stephan Waack, Institut für Informatik der
Georg-August-Universität, für die angenehme Zusammenarbeit. Letztendlich möch-
ten wir Thorsten Krempasky, Institut für Angewandte und Numerische Mathematik
der Georg-August-Universität Göttingen, für die Unterstützung beim Erstellen des
Buchmanuskripts danken.

Göttingen, im Januar 2010 Mark-Christoph Körner
Anita Schöbel
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