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Ziel des Projektes:

= Extraktion und Sequenzierung hochwertiger, angereicherter ANYAN-

Transkripte aus einer inhomogenen Biogasfermentermatrix)
= |dentifizierung von Positionen und Promotoren im Chromosom 1IN
von E. coli als Integrationsorte fiir genetische Konstrukte N e
= Untersuchung des zeitlichen Verlaufes der Genexpression : \ N
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* Cluster- und Klassifizierungsverfahren fiir Genexpressionsdaten : —
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Die Rohdaten: identifier + sequence + line brealk + sequence quality
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Sequenzierung
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Mapping von Sequenzfragmenten aus der RNA-

Sequenzierung (rote Balken, schwarzes Histogram) D a te n -

auf das E. coli Genom. Uber die Daten im Histogram A
ggreglerung

kann das Expressionsniveau ermittelt werden
Logarithmic Partial Mutual Information Gene Express on Matrix
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o Ahnlichkeitsbewertung mittels Partial Mutual Information
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