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Vorwort 

Die Fachtagung Bioinformatik Bonn (Bffi'93) war die erste Fachtagung der Fachgruppe 

4.0.2 'Informatik in den Biowissenschaften' in der Gesellschaft fUr Informatik e.V. Die 

Fachgruppe wurde zu Beginn des Jahres 1992 gegriindet mit dem Ziel, die von der 

Bundesregierung im Programm "Biotechnologie 2000· angesprochene Liicke im Bereich 

Informatik und Biowissenschaften zu schlieBen. Die Aufgaben der Fachgruppe liegen in der 

Verkniipfung von Informatik und Biologie mit folgenden Schwerpunkten: 

- Verflechtung moderner biotechnologischer Forschung mit anwendungsorientierter 

Entwicklung von Methoden und rechnergestiitzten Verfahren der Informatik, 

- Entwicklung neuer Grundlagen, Methoden und Werkzeuge durch die Informatik, urn den 

wachsenden, heute bei weitem noch nicht erfiillbaren Anspriichen der Biologie besser 

gerecht zu werden (z.B. in der Molekulargenetik) und 

- Intensivierung der innovativen Wechselwirkung beider Gebiete. 

Unter dieser Zielsetzung fand die erste Fachtagung in Bonn statt. Die Fachtagung diente der 

Vorstellung eines Gebietes, das wir mit dem Begriff "Bioinformatik" belegen m6chten. Zu 

dem Gebiet der "Bioinformatik" ziihlen zum einen Beitriige, die den Einsatz der Methoden 

der Informatik zur Rechnerunterstiitzung im Bereich der Biowissenschaften umfassen. Hier 

sind vor aHem die rechnergestiitzte Analyse sowie der Entwurf von Biomolekiilen oder auch 

biotechnologischen Prozessen zu nennen. AuBerdem zahlt die Modellierung und Simulation 

von biologischen Systemen zu diesem Gebiet. Auf der anderen Seite gehOren der 

"Bioinformatik" Untersuchungen an, die auf der Basis von Erkenntnissen iiber die 

Informationsverarbeitung in biologischen Systemen neuartige algorithmische, 

rec~nerarchitektonische oder allgemein informationstechnische Konzepte fUr eine technische 

Realisierung entwickeln. In diesen Bereich gehoren auch Forschungen iiber neuronale Netze, 

genetische Algorithmen oder allgemeine parallele Informationsverarbeitung, die der Biologie 

abgeschaut werden. 



VI 

Die Tagung war zweitligig und setzte sich aus eingeladenen Hauptvortriigen sowie Beitriigen 

zusammen, die von einem Programmkomitee aus einer Menge von 41 eingereichten 

Beitriigen ausgewlihlt wurden. Dem Programmkomitee gehOrten Prof. Dr. W. Ebeling 

(Humboldt Universitlit Berlin), Dr. R. Hofestlidt (Universitlit Koblenz-Landau), Prof. Dr. 

F. KrUckeberg, Prof. Dr. T. Lengauer (beide GMD, Sankt Augustin / Universitlit Bonn), 

Prof. Dr. H.P. Muller (Universitlit Bonn), Dr. J. Selbig (GMD, Sankt Augustin), Prof. Dr. 

B. Schurmann, Prof. Dr. D. Schutt (beide ZFE, Siemens AG, Munchen), Dr. K. Stiiber 

(MPI flir Zuchtungsforschung Koln) und Prof. Dr. G. Veenker (Universitlit Bonn) an. 

Zu den Hauptvortriigen wurden sieben Gaste eingeladen, die neben den Schwerpunktgebieten 

der Bioinformatik auch Randgebiete vorstellten. Dr. W. Stoffler (BMFT, Bonn) prasentierte 

einen Strategievortrag zur Molekularen Bioinformatik. Die Molekulare Bioinformatik, die in 

den Jahren von 1993-1997 durch ein Strategiekonzept des BMFT gefordert wird, wurde 

durch die Vortriige von Prof. Dr. D. Schomburg (GBF, Braunschweig) und Dr. C. Sander 

(EMBL, Heidelberg) vorgestellt. Andere interessante Aspekte der Bioinformatik wurden in 

den Vortriigen von Prof. Dr. H. Bossel (Umweltinformatik - GH Kassel) und Dr. K. 

Adlassnig (Medizinische Informatik - Universiat Wien) prasentiert. Aufierdem hielten Dr. N. 

Hampp (Universitlit Munchen) und Prof. Dr. W. Ebeling (Humboldt Universitlit Berlin) je 

einen Vortrag zum Thema 'Biologische Paradigmen in der Informatik'. 

An dieser Stelle mOchten wir uns bei allen bedanken, die zum Gelingen der Fachtagung 

beigetragen haben. Hier ist, neben dem Programmkomitee und den Gutachtem, Frau Mariele 

Knepper und dem Institut fur Informatik I (Universitlit Bonn) ein besonderer Dank fur die 

Organisation der Tagung zu entrichten. 

Bonn, im Februar 1993 R. Hofestlidt 

F. KrUckeberg 

T. Lengauer 
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