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Zeitreihenanalyse	  der	  Genexpression	  bei	  Escherichia	  coli	  
zur	  Validierung	  von	  RNA-‐Seq	  Daten	  

Koopera.on	  zwischen	  
	  

• 	  Prof.	  Dr.	  rer.	  nat.	  habil.	  T.	  Villmann,	  Hochschule	  Mi@weida,	  Fachgruppe	  Mathema.k	  

• 	  Prof.	  Dr.	  rer.	  nat.	  habil.	  R.	  Wünschiers,	  Hochschule	  Mi@weida,	  Fachgruppe	  Biotechnologie	  

• 	  Prof.	  Dr.	  rer.	  nat.	  D.	  Labudde,	  Hochschule	  Mi@weida,	  Fachgruppe	  Informa.k	  

Forschungsgruppe	  	  
ComputaConal	  Intelligence	  

	  

§ Extrak.on	  und	  Sequenzierung	  hochwer.ger,	  angereicherter	  
Transkripte	  aus	  einer	  inhomogenen	  Biogasfermentermatrix)	  

	  

§ Iden.fizierung	  von	  Posi.onen	  und	  Promotoren	  im	  Chromosom	  
von	  E.	  coli	  als	  Integra.onsorte	  für	  gene.sche	  Konstrukte	  	  

§ Untersuchung	  des	  zeitlichen	  Verlaufes	  der	  Genexpression	  
§ Cluster-‐	  und	  Klassifizierungsverfahren	  für	  Genexpressionsdaten	  

	  

Extrak.on	  &	  
Sequenzierung	  
	  

Kontakte:	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  wuenschi@hs-‐miLweida.de	  	  	  	  	  	  	  labudde@hs-‐miLweida.de	  	  	  	  	  villmann@hs-‐miLweida.de	  

Ziel	  des	  Projektes:	  

Realisierung	  
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Gene Expression Matrix
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Mapping	   von	   Sequenzfragmenten	   aus	   der	   RNA-‐
Sequenzierung	   (rote	   Balken,	   schwarzes	   Histogram)	  
auf	  das	  E.	  coli	  Genom.	  Über	  die	  Daten	  im	  Histogram	  
kann	  das	  Expressionsniveau	  ermiLelt	  werden	  

	  

Daten-‐Analyse	  
	  
	  

Daten-‐	  
Aggregierung	  

Logarithmic Partial Mutual Information
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Ähnlichkeitsbewertung	  miLels	  Par.al	  Mutual	  Informa.on	  

	  

Experiment	  

Selbstlernender	  
Klassifika.onsalgorithmus	  

Prototypbasiertes	  
neuronales	  Netz	  (LVQ)	  

Resultat	  

Datenklassifika.on	  und	  Klasseninforma.on	  

	  Klassenprototyp	  1	   	  Klassenprototyp	  2	  
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