Methodenseminar

21.11.2011 - Datenbanken:

Thomas Meinel (thomas.meinel@charite.de )

1. Physiologisch orientierte Datenbanken im Internet: Expressionsdaten

2. Physiologisch orientierte Datenbanken im Internet: Genetik von Krankheiten

28.11.2011 - Datenbanken

Thomas Meinel (thomas.meinel@charite.de )

1. Physiologisch orientierte Datenbanken im Internet: Interaktion von chemischen Substanzen und Genen

2. Physiologisch orientierte Datenbanken im Internet: n.n

05.12.2011 - Proteine:

Joachim von Eichborn (joachim.eichborn@charite.de)

1. Kristallographie zur Bestimmung von Proteinstrukturen

2. Homologie Modellierung

3. Protein-Protein-Docking

12.12.2011 - Wirkstoffentwicklung:

Mathias Dunkel (mathias.dunkel@charite.de)

1. automatisierte Extraktion von Medikament-Zielprotein-Interaktionen aus wissenschaftlichen Publikationen

2. in silico vs. high throughput screening

3. 2D Ähnlichkeitssuche vs. 3D Superposition von Kleinstrukturen

Jessica Ahmed (Jessica.ahmed@charite.de)

4. Fragment-basiertes Wirkstoffdesign

5. Autodock: automatisches Protein-Liganden Docking

09.01.2012 –  Wirkstoffentwicklung

Jessica Ahmed (Jessica.ahmed@charite.de)

1. QSAR – Quantitative Struktur-Wirkungsbeziehung

09.01.2012 –  Mikroskopie

Eugeny Ermilov (eugeny.ermilov@charite.de )

2. Fluoreszenz in-situ-Hybridisierung(FISH),  Total internal reflection fluorescence (TIRF),  high contrast microscopy

3. Konfokale Mikroskopie, Multiphotonenmikroskopie an intakten Organsystemen

4. Functional Imaging in vivo

16.01.2012 –  Mikroskopie

Eugeny Ermilov ( eugeny.ermilov@charite.de )

1. Fluoreszenz (Grundlagen/Physik)

2. Fluoreszenzspektroskopie

3. Quantum Dots und Nanoparticles als Fluoreszenzmarker

23.01.2012 - MD-Simulationen:

Nikolai Hecker (nikolai.hecker@charite.de)

1. Classical Molecular Dynamics simulations and Simulated Annealing

2. Discrete Molecular Dynamics simulations

3. Replica exchange Monte Carlo simulations

30.01.2012 - Pathway-Simulationen:

Roza Parol-Kryger (roza.parol-kryger@charite.de )

1 "Modellierung biologischer Prozesse"

2. Modellierung und Simulation biologischer Prozesse mittels Petri-Netzen

3. "Modellierung eines Apoptose-Signalweges"

06.02.2012 - Molecular Computing:

Karel Macha (karel.macha@charite.de)

1. Lösung von NP-Vollständigen Problemen mittels DNA-Rechnungen

2. Programiersprachen für molekulare Computer

3. Biomolekulare Algorithmen und Algorithmenbausteine in vitro

