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Aufgabenstellung: Desoxyribonukleinsaure (DNA)
besteht aus vier Nukleotiden (Adenin, Cytosin,
Guanin, Thymin), welche als Triplett ein Codon
bilden. Ein Codon codiert eine Aminosaure, wo-
bei verschiedene Codons die gleiche Aminosaure
erzeugen konnen. Aus den Aminosauren entste-
hen Proteine, welche die Grundbausteine aller
Zellen sind.

Der Aufbau der DNA-Sequenz folgt einer be-
stimmten Syntax (Ubersicht DNA Syntax). Riboso-
men wandeln anhand dieser Syntax die DNA in
entsprechende Proteine um (Proteinbiosynthese).
Die DNA von Eukaryoten (Lebewesen mit Zellkern)
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besteht aus mehreren Millionen Nukleotiden. Bis
anhin musste die DNA experimentell analysiert
werden, um herauszufinden, welche Proteine aus
ihr erzeugt werden.

Mit Hilfe der digitalen Signalverarbeitung soll es
in Zukunft mdéglich sein, die DNA schneller und
billiger zu analysieren. Unsere Aufgabe ist es, ent-
sprechende Methoden zu suchen und eine davon
zu implementieren.

Ziel der Arbeit: Wir erstellen eine Ubersicht Gber
die heute angewendeten Methoden der digitalen
Signalverarbeitung, welche fur die DNA-Analy-
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se verwendet werden. Diese Ubersicht dient der
Universitetet i Stavanger als Einsteig in die Bioin-
formatik. Zudem implementieren wir eine solche
Methode in Matlab. Die Implementation soll als
Grundlage fur weitere Projekte dienen.

Lésung: Die Ubersicht wird mit Informationen
aus Fachbtchern und Nachforschungen im Inter-
net erstellt.

Als Analysemethode implementieren wir ein ge-
neralisiertes Hidden Markov Modell, welches die
Eigenschaften von bestimmten Bereichen und
ihre Abfolge modelliert (Generalisiertes Hidden
Markov Modell). Die Eigenschaften der Bereiche
werden aus vorhandenen Gendaten ermittelt und
in geeigneten statistischen Modellen erfasst.
Hidden Markov Modelle wurden bis anhin in au-
tomatischen Spracherkennungsystemen verwen-
det.



