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Tutorial

Die letzten Jahre haben einen dramatischen Anstieg im Umfang der genetischen Information, die im
elektronischen Format gespeichert wird, gezeigt. Die Informationsmenge in den Bereichen Genomics
und Proteomics verdoppelt sich schatzungsweise alle 20 Monate, und Umfang und Anzahl der
Datensatze nehmen sogar noch schneller zu. Einhellige Meinung besteht darUber, dass eine
hochentwickelte Auswertung solcher Daten in unterschiedlichen Bereichen wie beispielsweise der
Genetik von Krankheiten und der Pharmacogenomics-Forschung von gréfiter Bedeutung ist. Wahrend
sich sowohl Bioinformatikfirmen als auch institutionelle Einrichtungen darauf konzentriert haben,
heterogene Daten in Genomics und Proteomics zu integrieren, steht eine systematische
Datenauswertung funktioneller genomischer und proteomischer Daten noch im Anfangsstadium.
Obwohl Data-Mining in finanz- und betriebswirtschaftlichen Gebieten wie im Einzelhandel und
Finanzwesen viele Erfolge verzeichnen konnte, ist seine Anwendung auf Daten in Wissenschaft und

Technik nicht ohne weiteres maéglich. Die Griinde dafir sind vielfaltig:

Datenmengen sind in den Biowissenschaften haufig betrdchtlich grofRer im Volumen, strukturell

komplexer als traditionelle Businessdaten und weisen hohe temporére Anderungsraten auf.

Im Gegensatz zum Businessmilieu ist in den Biowissenschaften der Umfang des bestehenden

Hintergrundwissens ungleich gréfer.

Wir werden Uber unsere aktuellen Bemiihungen berichten, die Technologie des Data Mining auf eine
Anpassung in den Biowissenschaften anzupassen. Insbesondere wird gezeigt, wie wissensbasiertes
Data-Mining in Kombination mit der DNA-Chiptechnologie fir eine systematische Aufdeckung
komplexer funktioneller Beziehungen zwischen genotypischer Information und klinischen Parametern

eingesetzt werden kann.
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