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1 Administratives, Scheinkriterien

Do, 14-16 Uhr in S2-212

http://gi.cebitec.uni-bielefeld.de/teaching/2011lsummer/meilensteine
Vortrag:

— mindestens eine Woche vorher mit Veranstalter vorbesprechen

— 20 bis 25 Minuten pro Person

— Verfahren/Algorithmus, Beispiele, geschichtliche Einordnung, Relevanz,
Paper kommentieren, Autor(en) vorstellen, ...

Reviewing:

— Optional: Nur wer ein Review schreibt, erhilt auch eines.

— Wer ein (verniinftiges) Review schreibt bekommt “Rabatt” bei der Aus-
arbeitung.

— Review muss innerhalb von einer Woche angefertigt werden.

— Abgabe per Email (plain text) an Veranstalter

Ausarbeitung:

Latex-Vorlage verwenden (siche Webseite)

mindestens 1500 Worte (= 4-5 Seiten reiner Text)

Abgabe: spitestens 3 Wochen nach Vortrag

Wer am Reviewing teilnimmt: 1000 Worte, 1. Abgabe nach zwei Wo-
chen, 2. Abgabe eine Woche nach Erhalt des Reviews.



2 Fragestellungen fiir Vortrag und Ausarbeitung

e Autoren:

Werdegang

Biologe oder Informatiker?

zum Zeitpunnkt des Papers: Alter, Karrierestand, Institut, ...
Verhiltnis der Koautoren, Erstautor

Anekdoten?

Zeitstrahl?

e Paper:

Journal/Konferenz

Bio- oder Informatik-Paper?

Enstehung, Anekdoten?

Aufbau, Vorgehen, ...

Stil, Besonderheiten

Algorithmus wiedererkennbar?
e Inhalt:

— Theorie, Algorithmus (wie bekannt vs. wie im Paper?)
— Anwendung/Ergebnisse im Paper

— historische Einordnung:
Vorarbeiten, Weiterentwicklungen, Grundstein fiir ..., Nutzen/Anwendung
heute, Zusammenhang zu anderen Papern, ...



3 Themen

Search, Sorting

Quicksort [Hoa61]
Boyer-Moore(-Horspool) [BM77, Hor80]
Knuth-Morris-Pratt [KMJP77]
Aho-Corasick [ACT5]

Suffix Trees

Mc Creight [McC76]
(Weiner [Wei73])
Ukkonen [Ukk95]
Manber-Myers [MMO0]
Comparison

MUMmer [DKF99, DPCS02, KPDT04]

Needleman-Wunsch
Smith-Waterman
FASTA

BLAST, BLAST2
Carrillo-Lipman

[NW70]

[SW81b, SW81a]
[PL88]

[AGM190], [AMS"97]
[CL8S]

CLUSTAL-W [THGY94]

Mining, Compression

Markov-Ketten [Mar06]

GLIMMER [SDKW98, DHK99]
Nussinov [NJ8O]

Lempel-Ziv [ZL77]
Burrows-Wheeler [BW94]
Biotechnology

Sanger [SNC77]

PCR [SGST88]

Phylogeny

Fitch-Hartigan [Fit71, Har73]
Sankoff [San75, SR75, SC83]
Maximum-Likelihood [Fel81]

Graphs

PQ-Trees [BL76]

Euler-Tour [Eul41, Eul56]



4 Hinweise

In diesem Abschnitt werden einige allgemeine Tipps und Regeln fiir die Vorbe-
reitung und Durchfiihrung eines Vortrags und das Schreiben einer Ausarbeitung
gegeben. Die folgenden Auzidhlungen sollen als Leitfaden verstanden werden: Ei-
nerseits ohne Anspruch auf Vollstindigkeit, andererseits kann es fiir einzelne Punk-
te auch Ausnahmefille geben. Bitte nutzt diese 'Regeln’ nicht nur fiir Eure eigene
Arbeit, sondern auch als *Checkliste’ fiir konstruktives Feedback zu den Vortriagen
und Ausarbeitungen der anderen Teilnehmer.

4.1

Vortrag

Aufbau

Titelfolie, Motivation

thematische Gliederung, “roter Faden”
kurze, stichpunktartige Sétze

nach Moglichkeit wenig Text, mehr Bild
ggf. weitere Medien nutzen (z.B. Tafel)
Animationen nur wenn inhaltlich sinnvoll
“Zierrat” nur spérlich einsetzen

Quellenangaben nicht vergessen (insbesondere von Bildern)

Durchfiihrung

den Vortrag proben, um ein gutes Zeitgefiihl zu bekommen
ca. ein bis zwei Minuten pro Folie

Kontakt zum Publikum, Tempo iiberpriifen, eventuell Fragen an das Publi-
kum stellen

Klare und deutliche Aussprache
angemessene Lautstirke (weder briillen noch fliistern)
gezielte Betonung/Wiederholung von wichtigem

nicht ablesen oder auswendig lernen



4.2

Ausarbeitung

Auf verstindliche Gliederung und erkennbaren roten Faden achten.
Keine extremen Bandwurmsitze konstruieren:

— eine Idee bzw. ein Fakt pro Satz

— ein Gedankengang pro Absatz

Einfach, prizise, eindeutig und sachlich (nicht umgangssprachlich) formu-
lieren.

Jedes Kapitel vor dem ersten Unterabschnitt mit Einleitungs(ab)satz begin-
nen: Verbindung zwischen den Kapiteln, Motivation, Inhalt, Aufbau.

Beispiele und Grafiken verwenden.
Alle Bilder und Tabellen im Text referenzieren.
Bei iibernommenen Bildern Quellenangabe nicht vergessen.

Tabellen und Bilder aussagekriftig beschriften. Ublicherweise: Tabelleniiberschriften
und Bildunterschriften.

Konsistenz: Begrifflichkeiten, Formatierung etc.
Wikipedia u.4. sind nicht zitierfahig.
Plagiatismus hat Durchfallen zur Folge.

Referenzen werden wie FuBBnoten verwendet: “Smith und Waterman haben
dies und das gemacht [1].” Nicht: “In [1] wurde dies und jenes gezeigt.”

Rechtschreibung und Grammatik kontrollieren, auf Copy-Paste-Fehler ach-
ten.

Im Deutschen wird im Passiv formuliert. “Man” sollte vermieden werden.
Das dem englischen “we” entsprechende “wir” ist im Deutschen sehr uniib-
lich.

Grundsitzlich im Priasens schreiben — Ausnahmen sind durchaus sinnvoll.
Neu eingefiihrte Begriffe bei ihrer ersten Verwendung kusiv setzen (\emph { }).

Kursivierung sparsam/gezielt einsetzen, keine Unterstreichungen oder Fett-
druck verwenden.

Die Verwendung von FuBinoten ist nur selten wirklich sinnvoll.

Abkiirzungen vermeiden.



4.3 Review

Zusammenfassung des Inhalts der Ausarbeitung (zwei bis vier Sétze)

inhaltliche Kritik, auch positive Aspekte hervorheben, sachlich und begriin-

det argumentieren

technische Kritik, Rechtschreibung, Stil etc.

e Reviewer ist anonym
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