
Seite 4

Überblick: Aktuelle Themen
„Mathematik/Theorie“
- Identifying coding regions of RNA via a scaling approach

- Modifications of for photosynthetic electron flows / Cooperation with AG Pfannschmidt

- Modelling the translation error landscape in E. coli 

„Programmieren mit julia“
- Reimplementierung unseres Translations-Elongationsmodells in julia

- Calculating p-site offsets using julia

- Implementation eines dynamischen KD-Trees in julia

„Simulationen“
- Parameter scans: Simulation of co- and post-translational protein complex assembly

- Simulation von Ribosomenfluss mit grafischem Output (Animation)

- Building a computational model of the extracellular matrix

„Datenanalyse“
- Ribo-DT: Apply pipeline to different published data sets and compute dwell times for OCTOPOS

- Arabidopsis RNAseq/Riboseq: Automatisierte Identifikation von Genen und deren Sequenzen in unseren Datensätzen
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