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Vorwort

Im Sommersemester 2012 wurde das Seminar Biomathematik fiir Stu-
dierende der Studiengdnge BSc Biomathematik und MSc Mathematik
und Informatik der Ernst-Moritz-Arndt-Universitat als Blockveranstal-
tung durchgefiihrt. Diese fand vom 29.05. bis 1.6. in der Biologischen
Station auf Hiddensee statt.

Seminarteilnehmer (v.l.0.):

Michael Wodny, Lars Romoth, Karl-Ernst Biebler, Julia Bischof, Carolin
Malsch, Christina Plate, Manuela Barth, Bernd Paul Jager, Charlotte
Jana
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Zum Themenkreis ,, Mathematische Methoden in der Genetik” bearbei-
teten die Seminarteilnehmer Fragestellungen nach eigener Wahl oder
nach Vorschlag des fachlichen Betreuers. Diese Beitrage wurden in ei-
nem Vortrag von etwa 90 Minuten dargestellt und ausfihrlich diskutiert.

Die schriftlichen Ausarbeitungen dazu liegen in diesem Heft 21 der
Reihe ,, Biometrie und Medizinische Informatik - Greifswalder Seminar-
berichte" vor. Sie waren fiir die Studierenden die erste Gelegenheit
eine wissenschaftliche Arbeit wahrend des Studiums eigenstandig anzu-
fertigen, miindlich sowie schriftlich dariiber zu berichten und in eine
Publikationsform zu bringen. Dem entsprechend wird man keine eigenen
wissenschaftlichen Resultate erwarten. Es ist aber bemerkenswert, mit
welchem Einsatz hier weitgehend selbstandig an den Themen gearbeitet
wurde. Insbesondere die rechentechnischen Umsetzungen waren mit
einem hohen Arbeitsaufwand verbunden, der im Nachhinein oft kaum
noch sichtbar ist.

Frau PD Dr. I. Blindow, Biologische Station Hiddensee, Frau Zenke
und Herrn Prof.Dr. Gliesche, ( AG Mikrobielle Okologie, Hiddensee)
danken die Teilnehmer sehr herzlich fiir die gewahrte Unterstitzung.

Weiterhin danken wir Carolin Malsch fiir die Hilfe bei der Organisation

des Seminares und Charlotte Jana fiir die Schlussbearbeitung dieses
Heftes.

Karl-Ernst Biebler, Bernd Jager und Michael Wodny



