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In den letzten beiden Jahrzehnten ist aufgrund neuartiger Analyseverfahren und der
Etablierung grofler Patientendatenbanken die Menge der verfligbaren Daten im Bereich
der Biomedizin sowie die Anzahl und Komplexitit der damit verbundenen
Fragestellungen rapide gewachsen. Da in vielen Fillen klassische Verfahren zur Analyse
und Interpretation dieser hochdimensionalen Daten nicht oder nur begrenzt anwendbar
sind, wurden im Bereich der Bioinformatik, der Biostatistik und verwandten Gebieten
eine Fiille neuer Ansétze entwickelt.

In diesem Beitrag werden verschiedene moderne Methoden aus diesem Bereich
vorgestellt und miteinander verglichen. Hierbei soll beispielhaft auf unterschiedliche
aktuell verwendete statistische Verfahren zur Analyse ganzgenomischer Daten, wie
genome-wide association stu-dies, linkage analysis und QTL-Analysen eingegangen
werden. Neben Beispielen zur erfolg-reichen Anwendung dieser Methoden werden die
Vor- und Nachteile sowie die Limitierung dieser Verfahren dargestellt und
Anforderungen an zukiinftige Ansétze diskutiert.
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