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Editorial - Forschung

EDITORIAL

Liebe Leserinnen und Leser,

das Jahr 2002 liegt noch in seinen Anfangen.
Einige die Forschungslandschaft pragende Ent-
scheidungen wurden in dieser ersten Phase des
Jahres bereits gefasst. Das Parlament beschloss
Stammzellenforschung unter strengen Aufla-
gen auch in Deutschland zu erméglichen. Das
nationale Pflanzengenomprogramm GABI wird
ab 2003/04 in eine zweite Phase geflhrt wer-
den, und in Europa laufen die Vorbereitungen
fir das sechste Forschungsrahmenprogramm
auf Hochtouren.

Die Gemeinsamkeit aller Entscheidungen liegt
im Bestreben, politische Rahmenbedingungen
zu schaffen, die Spitzenforschung ermdglichen
sollen. Durch Zufall stieBen wir heute auf eine
Tabelle aller bisher verliehenen Nobelpreise.
Die Standorte der Forschungslabore von Preis-

trdger der jlingeren Vergangenheit sind uns
allen bewusst. Interessanter waren fiir uns die
Herkunftslander friherer Preistrager. Unter den
Honoratioren der Anfangszeit des Nobelprei-
ses fanden sich zahlreiche franzosische und
deutsche Wissenschaftler. Vielleicht war das
deutsch — franzésische Forschungsforum in
Paris im Februar diesen Jahres, ein Schritt um
an diese Vergangenheit anzuknipfen. Ein Sig-
nal fiir die Entwicklung einer auf Kooperation
beruhenden europdischen  Forschungsland-
schaft ging von diesem Treffen auf jeden Fall
aus.

In dieser Ausgabe werden Sie vergeblich Be-
richte aus den laufenden DHGP oder GABI Pro-
jekten suchen, da leider keine Artikel aus den
Projekten eingegangen sind. Wir wollen Sie
nochmals auffordern, den GenomXPress als

Ihren Newsletter anzusehen. Er kann einerseits
das Forum sein, Ihr Projekt und Ihre Ergebnisse
vorzustellen. Andererseits wollen wir Sie ermu-
tigen hier Ihre allgemeinen Gedanken zu for-
mulieren. Wie sollte die Gestaltung von GABI in
der zweiten Phase aussehen? Wie kann das
DHGP integraler Bestandteil des Nationalem
Genomforschungsnetzes werden? Wie sehen
Sie als Journalist, Firmenvertreter, Politiker, Leh-
rer etc. die deutsche Genomforschung? Schrei-
ben Sie uns Ihre Gedanken, informieren Sie uns
und die anderen Leser (iber interessante Ereig-
nisse, Tagungen und Workshops. Wir, das Team
des GenomXPress haben den Wunsch, den
Newsletter zu hrem Forum zu entwickeln.

Mit frohlichen GriBen aus Berlin und Potsdam,
Jérg Wadzack und Jens Freitag.

CRAIG VENTER:

WISSENSCHAFTLICHES GENIE
ODER SCHARLATAN?

Zwei widerspriichliche Ereignisse im Mérz - J6rg Wadzack

Anlasslich des Geburtstages von Paul Ehrlich,
dem Mediziner und Nobelpreistrager, verlieh
die Paul-Ehrlich-Stiftung am 14.03.2001 in der
Frankfurter Paulskirche den Paul Ehrlich und
Ludwig Darmstddter-Preis an Craig Venter. Der
mit etwa 60.000 Euro dotierte Paul-Ehrlich und
Ludwig Darmstadter-Preis ist der bedeutendste
Medizinpreis Deutschlands.

Der Stiftungsrat der Paul-Ehrlich-Stiftung zeich-
nete Craig Venter flr die Entwicklung der ge-
nomweiten Schrotschussmethode sowie die
erste erfolgreiche vollstandige Sequenzierung
eines (Mikro-)Organismus aus. Craig Venter
hatte mit der von ihm mit Hilfe von Roboter-
technik und viel Bioinformatik weiterentwickel-
te Strategie 1995 das Genom des Bakteriums
Haemophilus influenza sequenziert. In den Fol-
gejahren sequenzierten Craig Venter und sein
Team verschiedene Mikroorganismen, wie die
Erreger von Malaria, Tuberkulose, Magenge-
schwiire u. a., bevor er 1998 mit der Sequen-
zierung des menschlichen Genoms begann.

Fast zeitgleich erschien Anfang Marz ein Vor-
abdruck eines Artikels in dem angesehenen
amerikanischen Wissenschaftsjournal ,Procee-
dings of the National Academy of Science’
(PNAS), in dem sich Wissenschaftler des Inter-
nationalen Sequenzierkonsortiums des offentli-
chen Humangenomprojekts (HGP) sehr kritisch
mit dem methodischen Ansatz der von der
Firma Celera Genomics parallel zum 6ffentli-
chen Projekt im Februar 2001 publizierten Ver-
sion des menschlichen Genoms auseinander-
setzen. Craig Venter war Mitbegriinder von
Celera Genomics und bis vor kurzem Chef des
Unternehmens.

Die Autoren zeigen, dass Craig Venter den
Nachweis fiir den erfolgreichen Einsatz der
genomweiten Schrotschussmethode bis heute
schuldig geblieben ist. Mit dem Ansatz der
genomweiten Schrotschussmethode trat Craig
Venter 1998 an, um in Konkurrenz zum offent-
lichen Humangenomprojekt schneller und billi-
ger das menschliche Genom zu sequenzieren.

Im Vorfeld der Veréffentlichung der Arbeitsver-
sion hat es einen fast zwei Jahre andauernden
Disput zwischen dem HGP und den privatwirt-
schaftlich organisierten Anstrengungen von
Craig Venter und seiner Firma Celera Genomics
gegeben, der sich im wesentlichen auf die
unterschiedlichen  Sequenziermethoden der
beiden Kontrahenten bezog. Craig Venter hatte
es in dieser Diskussion geschafft, mit effektvol-
len 6ffentlichen Statements die Aufmerksam-
keit der Offentlichkeit und der Medien auf sich
und sein Projekt zu ziehen. Erst kurz vor der
Publikation der beiden Arbeitsversionen raum-
te er ein, dass er die Daten des 6ffentlichen Pro-
jektes flr das Zusammensetzen seiner Rohda-
ten genutzt hatte. Die Sequenzdaten von
Celera Genomics sind bis heute nur gegen eine
NutzungsgebUihr und mit Auflagen einzusehen,
die Daten des HGP dagegen stehen fiir jeder-
mann frei zuganglich im Internet bereit.

Zum besseren Verstandnis seien hier noch ein-
mal die beiden unterschiedlichen methodi-
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schen Ansdtze des offentlichen Projektes und
von Craig Venter kurz erldutert (Abb. 1).

Hierachische Schrotschuss-

methode des HGP:

Die Methode des HGP basiert auf einer
Kombination von Kartierung und Schrotschuss-
Sequenzierung. Die menschliche DNA wird
zundchst in groBere Fragmente zerlegt. Dann
wird die Lage dieser Fragmente auf den Chro-
mosomen bestimmt und auf einer Chromoso-
menkarte verzeichnet. Die Fragmente werden
nun in kleinere, handhabbare Stlicke geteilt
und sequenziert. Die Stlicke tberlappen sich
um eine Anzahl von Basenpaaren, die gerade
ausreicht, um die Stlicke nach dem Sequenzie-
ren wieder akkurat zu ordnen. Unter Zuhilfe-
nahme der Chromosomenkarten kann dann die
Gesamtsequenz zusammengesetzt werden.

Genomweite Schrotschuss-

methode von Craig Venter:

Die gesamte menschliche DNA wird
sofort in kleine Uberlappende Stlicke zerlegt
und sequenziert. Das Zusammensetzen der Se-
quenzdaten in der richtigen Abfolge soll nur mit
Hilfe von Hochleistungsrechnern und ausgefeil-
ten Algorithmen erfolgen. Der nicht unerhebli-
che finanzielle und zeitliche Aufwand, Chromo-
somenkarten zu erstellen, entfallt. Die Aufgabe
die Rohdaten wieder korrekt zusammenzuset-
zen wird um so schwieriger, je gréBer der Anteil
von sich wiederholenden Sequenzabschnitten
ist.

Bereits Mitte der neunziger Jahre wurde in aka-
demischen Kreisen iber den Einsatz der
genomweiten Schrotschussmethode intensiv
diskutiert. Sie hat bei einer Reihe von kleineren
Organismen, wie Viren und Bakterien, bereits

deleep Camrrdcd

sehr effizient gute Ergebnisse gebracht. Auch
die Arbeitsversion der Taufliege (Drosophila
melanogaster) wurde mit Hilfe der genomwei-
ten Schrotschussmethode erstellt. Der Anteil
von sich wiederholenden Sequenzabschnitten
sogenannte ,Repeats’ betrdgt bei der Taufliege
aber nur 3%.

Das HGP hatte sich damals flir die Methode der
hierarchischen Schrotschussmethode entschie-
den, da die Unwdgbarkeiten des korrekten
Zusammensetzen der Rohdaten bei dem ge-
nomweiten Ansatz aufgrund des hohen Pro-
zentsatzes von Repeats (~50%) im menschli-
chen Genom zu groB und das Einsparpotential
zu gering erschienen.

In dem Artikel in der Zeitschrift PNAS zeigen die
Autoren an Hand von simulierten Rechnungen
mit der Sequenz des Chromosoms 22, das als
erstes menschliches Chromosom vollstandig
vorlag, dass die Information die Craig Venter
aus den HGP Daten (2-fache Abdeckung) zu
seinen Rohdaten hinzufligte, alleine ausreicht,
um eine Arbeitsversion sehr guter Qualitat zu
erhalten. Vergleichsrechnungen, in der alleine
Rohdaten der Schrotschussmethode eingesetzt
wurden, ergeben sowohl bei 2-facher Ab-
deckung als auch bei 5-facher Abdeckung keine
auch nur anndhernd zufriedenstellende Lo-
sung.

Dennoch hoffen die Autoren, dass die genom-
weite Schrotschussmethode mit verbesserten
Algorithmen zukiinftig auch bei der Sequenzie-
rung hoherer Organismen sehr gute Ergebnisse
erzielen wird. Erste Ansatze hierzu sind bereits
bei der Sequenzierung der Maus zu erkennen,
bei der ein Rohdatensatz mit 6-facher
Abdeckung eine zufriedenstellende Arbeitsver-

sion ergaben.

Auf der Pressekonferenz anldsslich der Verlei-
hung des Paul Ehrlich und Ludwig Darmstaed-
ter-Preises erklarte Venter, er sehe den Artikel
weniger wissenschaftlich als mehr politisch
motiviert. Die Autoren zahlten zu einer kleinen
isolierten Gruppe von Wissenschaftlern, die
seine Arbeit schon langere Zeit kritisierten.
Einer der Autoren ware bereits 1994 an der
Ablehnung seines Forschungsantrages, mit
dem er die genomweite Schrotschussmethode
erstmals umsetzen wollte, beteiligt gewesen.
Im dbrigen hielt Craig Venter seine genomwei-
te Schrotschussmethode in dem Artikel fir mis-
sinterpretiert und kindigte an, dass in kurzer
Zeit das vollstandige Genom der Maus publi-
ziert werden wird, das komplett mittels genom-
weiter Schrotschussmethode erzielt worden sei
und den Erfolg seiner Methode belege.

Ob die Kritik an Venters Methode berechtigt ist
und wie groB sein Anteil an der Sequenzierung
des menschlichen Genoms wirklich einzuschéat-
zen ist, wird sich sicherlich erst nach weiteren
kontroversen wissenschaftlichen Diskussionen
irgendwann in der Zukunft genauer beschrei-
ben lassen.

Unbestritten ist allerdings, dass Craig Venter
mit seinem methodischen Ansatz der Human-
genomforschung zu einem weiteren technolo-
gischen Schub verholfen hat. Das 6ffentliche
Humangenomprojekt wurde durch die entstan-
dene Konkurrenzsituation zu einer Kréftebtin-
delung angeregt, die dazu gefiihrte, dass die
Arbeitsversion weit friher und in besserer Qua-
litat fertiggestellt wurde, als dies zu Beginn des
Humangenomprojekts zu erwarten war.
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Anke Junge und Burkhard Madea

Mit der Entdeckung der Blutgruppen und des
EiweiBdifferenzierungsverfahrens wurde der
Rechtsmedizin und naturwissenschaftlichen
Kriminalistik ein weiteres Arbeitsfeld erdffnet:
die forensische Spurenkunde, in der es unter
anderem um die Zuordnung einer biologischen
Spur zu einem Tatverddchtigen geht. Mit der
Entdeckung und Validierung der Short tandem
repeat — kurz STR-Systeme in den neunziger
Jahren hat sich die forensische Spurenkunde in
einem rasanten Tempo weiterentwickelt und
auch zur Aufklarung vieler bis dahin ungeldster
Falle beigetragen. Neben Blut sind forensisch
relevante Spuren Gewebspartikel, Haare, Haar-
schafte, Speichel (Zigarettenkippen), Spermien
sowie inshesondere Mischspuren (Sperma und
Vaginalsekret) bei Sexualdelikten.
Im folgenden sollen kurz heutige Untersu-
chungsmaglichkeiten dargestellt werden:

STR-Systeme

STR-Systeme gehéren zu den 98,5%
der nicht-kodierenden humangenomischen
DNA und sind dadurch charakterisiert, dass
tandemartig wiederholte Sequenzmotive viel-
fach hintereinander geschaltet sind. STR-Syste-
me weisen eine hohe Variabilitat (Polymorphis-
mus) innerhalb der Bevdlkerung auf und sind
deshalb besonders wertvoll, um zwischen Indi-
viduen zu unterscheiden bzw. eine Spur einem
Tatverddchtigen zu zuordnen. Die hier vorge-
stellte  Systemgeneration der STR-Systeme
gehort zu der Kategorie der DNA-Fragmentlan-
genpolymorphismen. STR-Systeme, die in der
forensischen Spurenkunde eingesetzt werden,
zeichnen sich durch Sequenzwiederholungen
mit einer Ldnge von 4 bp — sog. Tetrarepeats —
aus. Die Entdeckung und Etablierung der Poly-
merase-Ketten-Reaktion (PCR) Mitte der acht-
ziger Jahre hat auch die forensische Spuren-
kunde revolutioniert. Mit dieser hochsensitiven
Methode war es nunmehr mdglich die STR-
Systeme mit Fragmentlangen zwischen 130 —
330 bp einfach und reproduzierbar darzustel-
len. thr hochpolymorpher Charakter, verbunden
mit kurzen Fragmentldngen und daraus resul-
tierend ihre hohe Sensitivitdt und Degradati-
onsunempfindlichkeit ~ (Minimalspuren  und
gealtertes Spurenmaterial), haben die STR-
Systeme zu den momentan wichtigsten und am
besten validierten Markern fir die Individuali-
sierung in der Forensik gemacht. Zu den

«Core»- Systemen, die auch Eingang in der seit
einigen Jahren etablierten DNA-Analyse-Datei
(DAD) des Bundeskriminalamtes in Wiesbaden
finden, gehéren HumTHO1, HumVWA, ACTBP2,
HumFIBRA (FGA), D21511,D351358, D851179
und D18S51.

Validierung und

Qualitatssicherung

Einen maBgeblichen Anteil zur Validie-
rung und Etablierung der hochinformativen
STR-Systeme haben dabei sicherlich die jahrlich
durchgefihrten Ringversuche (GEDNAP, Ger-
man DNA Profiling Group) der Deutschen
Gesellschaft fir Rechtsmedizin, die der inter-
nen und externen Qualitatssicherung, Standar-
disierung, Vergleichbarkeit und der Etablierung
neuer Methodiken dienen und deren Ergebnis-
se auf dem jahrlich stattfindenden Spuren-
workshop diskutiert werden. Auch internatio-
nal finden regelmaBig Ringversuche (EDNAP,
European DNA Profiling Group) statt, deren
Ergebnisse und Erfahrungen sich in den DNA
Richtlinien der International Society for Foren-
sic Genetics (ISFG) widerspiegeln. Im Zuge der
weiteren Ausweitung der Standardisierung der
Methodiken und Organisation in spurenkundli-
chen Laboratorien wurden in der Vergangen-
heit erste Anstrengungen unternommen, Leit-
faden zum Qualitdtsmanagement zu erstellen.
Zielsetzung dieser Uberlegungen ist eine Zerti-
fizierung und Akkreditierung mdglichst vieler
Labore, um damit eine méglichst umfassende
Vereinheitlichung der Labororganisation und
des Methodenspektrums zu erreichen.

Forensische

Fragestellungen

Spurenmaterialien
Zu den am haufigsten untersuchten Spurenma-
terialien gehdren sicherlich Mikroblutspuren,
die auf den unterschiedlichsten Trdgermateria-
lien aufgebracht sein kénnen, und Speichel-
spuren von Briefmarken, in Verbindung z.B. mit
Erpresserbriefen, von Zigarettenkippen, Trink-
gefdBen und Kaugummiresten. Aufgrund der
verfeinerten Methodik durch optimale Auswahl
der Hybridisierungssonden (Primer) fur die
PCR, effektiverer Tag-DNA-Polymerasen und
hochtechnisierter Gerdte ist es moglich Hauta-
briebspuren, z.B. von einer Tatwaffe, ebenso
wie Haarwurzeln erfolgreich zu untersuchen.
Die DNA-Analytik hilft auch Sexualdelikte auf-

zuklaren. Das zu untersuchende Spurenmateri-
al ist dabei in der Regel ein Vaginalabstrich der
vergewaltigten Frau. Bei diesem Untersu-
chungsmaterial muss — nach Amplifikation der
DNA-Bereiche — mit dem Auftreten eines sog.
Mischbandenmusters gerechnet werden, d.h.
dem Auftreten der weiblichen Merkmale
(Vaginalzellen) und der ménnlichen Merkmale
(Spermien). Mit Hilfe der STR-Systeme kdnnen
jedoch nicht nur Spuren — an einem Tatort
gefunden — einem Tatverdachtigen zugeordnet
werden, sondern auch Leichenteile (z.Bsp.
Muskelgewebe) untersucht und ggfs. tiber einer
Vergleichsprobe oder tiber Verwandtschaftsbe-
ziehungen identifiziert werden.

Sensitivitat

Durch die Etablierung der Polymerase-
Ketten-Reaktion in Verbindung mit der
Entdeckung der STR-Systeme fiir forensische
Fragestellungen ist es moglich geworden, mini-
male DNA-haltige Spuren erfolgreich zu unter-
suchen. Wahrend bei der Anwendung der sog.
RFLP-Systeme (Restriktions-FragmentLdngen-
Polymorphismus) mehrere pg-humangenomi-
sche DNA notwendig waren, reichen fir die
erfolgreiche Typisierung der STR-Systeme DNA-
Mengen im ng bis pg-Bereich aus. Somit ist es
moglich, winzige Mikrospuren erfolgreich zu
untersuchen.

Mischungen

Nicht immer stammt eine Spur von
einem einzigen Spurenleger, haufig ist es die
Aufgabe der Untersucher, mit Hilfe der DNA-
Analytik zu erkennen, ob es sich bei der Spur
um eine Mischung von zwei oder mehr Perso-
nen handelt. Wenn zum Beispiel nach einer Ver-
gewaltigung  Abstrichmaterial des Opfers
untersucht wird, konnen Mischmuster von
Opfer und Tater auftreten. Die Merkmale der
Spur werden dann mit denen der Blutprobe von
Opfer und Tatverddchtigen verglichen.

Multiplex-Kits

Multiplex-Kits, bei denen simultan bis
zu 15 autosomale STR-Systeme amplifiziert
werden konnen, sind seit geraumer Zeit kom-
merziell erhaltlich und ermdglichen eine erfol-
greiche Typisierung geringster Spuren (Abb. 2).
Multiplex-Kits zeichnen sich durch eine hohe
Sensitivitat und hohe Diskriminationkraft in
Verbindung mit geringem Zeitaufwand und
geringem Verbrauch an Spurenmaterial aus. Sie
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kénnen allerdings den Nachteil zeigen, dass
Schwankungen in der template-DNA-Menge
und mégliche Inhibitoren die Effizienz der
Amplifikation dramatisch beeinflussen. Dies
auBert sich insbesondere durch den Ausfall von
einzelnen STR-Systemen —dem sog. Locus drop
out —, den Ausfall von einzelnen Allelen — dem
sog. Allele drop out — oder der praferentiellen
Amplifikation. Diese Phanomene treten um so
starker auf, je mehr STR-Systeme simultan
amplifiziert werden.

Mitochondriale DNA

DNA-Analysen mittels konventioneller
STR-Systeme  konnen zu  unzureichenden
Ergebnissen flihren, wenn die humangenomi-
sche DNA im Untersuchungsgut entweder stark
degradiert oder in zu geringer Menge vorhan-
den ist. In derartigen Féllen kann die Analyse
der mitochondrialen DNA weiterhelfen. Die
Analyse der mitochondrialen DNA (mtDNA) ist
z. B. das Mittel der Wahl bei der Individualisie-
rung von Einzelhaaren ohne Wurzel und von
Skeletten nach léngerer Bodenliegezeit. Im
Rahmen der Dopinganalytik stellt sich haufig
die Frage der Manipulation und/oder Ver-
wechslung von Urinproben und der Typisierbar-
keit dieses Materials im Hinblick auf die Zuord-
nung zu einer Vergleichsprobe. Auch hier kann
die Untersuchung der mitochondrialen DNA zur
Klarung beitragen, insbesondere dann wenn
die Urinprobe iiber mehrere Monate gelagert
wurde und mit einem nicht unerheblichen Bak-
terienbefall zu rechnen ist.
Mitochondrien sind Energie umwandelnde Zell-

Abb. 1.

FGA-System: Elektropherogram von

2 Vergleichsproben + einer Mischspur

1: allelische Leiter (Referenz, Zuordnung der Proben)
2: Vergleichsprobe Opfer

3: Vergleichsprobe Tatverdéchtiger

4: Spur z.B.: Vaginalabstrich

Das DNA-Muster des Opfers findet sich in der Misch-
spur wieder (4). Das DNA-Muster des Tatverddchtigen
stimmt nicht mit dem der Spur (berein. Somit ist er als
Spurenleger der Spur auszuschlieBen.
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Abb. 2: (rechts) Multiplex-Anwendung (MPX2-Kit, SERAC GmbH): Simultane Amplifikation von 8 unterschiedli-
chen autosomalen STR-Regionen der humangenomischen DNA und dem geschlechtsspezifischen System Amelo-
genin. Untersucht wurden die autosomalen STR-Systeme, die der DNA-Analyse-Datei (DAD) des Bundeskriminal-
amtes in Wiesbaden angehéren. Gelelektrophoretische Auftrennung der PCR-Fragmente auf dem ABI Prism

Genetic Analyzer 310 und automatische Analyse tber die Fluoreszenzdetektion. DNA-Untersuchungen wurden an

einem Stiick Muskel einer Wasserleiche durchgefiihrt. Die DNA-Daten wurden zusammengestellt, um eine spétere

Identifizierung Uber eine Vergleichsprobe oder (iber Verwandtschaftsbeziehungen zu erméglichen.

organellen, welche (ber eine von der Zellkern-
DNA unabhéngige, separate und autonom
replizierende Organell-DNA, die mitochondria-
le DNA (mtDNA), verfigen. Die mtDNA des
Menschen ist ein ringférmiges Doppelstrang-
molekl, welches ca. 16 kb umfasst und in eini-
gen hundert bis zu wenigen tausend Kopien in
jeder Zelle aller menschlichen Gewebe vor-
kommt. Im Bereich einer nichtkodierenden ca.
1100 bp langen Region, des sog. D-Loops oder
Kontrollregion, befinden sich zwei hypervaria-
ble Regionen (HV | und HV II) in denen sich
unverwandte Individuen im Schnitt an ca. 8
Basenpositionen unterscheiden. Durch den
maternalen Erbgang bleibt das Genom in der
mutterlichen Linie konstant und kann somit
sowohl fir anthropologische Fragestellungen
als auch fiir anwendungsbezogene Probleme
bei der Stammbaumanalyse und der Identifizie-
rung menschlicher Uberreste untersucht wer-
den. MtDNA zeigt eine hohere Mutationsrate
im Vergleich zu Zellkern-DNA. Diese erreicht in
einigen Abschnitten des mtDNA-Molekiils eine
5- bis 10fach hohere Rate als nukledre DNA
und fiihrt zu einem hohen Grad an Variabilitat.
Mt-DNA-Polymorphismen kdnnen mittels ver-
schiedener Methoden analysiert werden, wobei
sich die PCR-Amplifikation mit nachfolgender
direkter mtDNA-Sequenzierung als zuverldssig-
ste und robuste Methode fir forensische
Zwecke bewdhrt hat.

Single Nucleotide

Polymorphism

Trotz der hohen Aussagekraft und Sen-

sitivitdt von STR-Systemen und deren unbe-
strittener Bedeutung fir forensische Fragestel-
lungen, wird von mehreren Forschergruppen an
der Etablierung einer neuen Systemgeneration
— der sog. SNP Single Nucleotide Polymor-
phism) — gearbeitet. SNPs sind biallelische
Marker, deren Allele sich nicht, wie bei den STR-
Systemen in den Fragmentlangen, sondern in
einer Basenposition unterscheiden. Da im
Gegensatz zu den STR-Systemen somit nur
zwei Allele auftreten, missen fiir ein aussage-
kréftiges Untersuchungsergebnis mindestens
50 unterschiedliche biallelische Marker unter-
sucht werden. Hierzu gibt es unterschiedliche
Untersuchungsansatze. Einer von ihnen ist das
sog. Minisequencing, bei dem SNPs durch
Amplifikation, Aufreinigung, der single base
extension Reaktion und abschlieBender Analy-
se auf Fluoreszenzdetektion basierten Geraten
(z.B. Kapillarelektrophorese ABI Genetic Analy-
zer 310) darstellbar sind. Der Einsatz von auto-
matisierten auf Fluoreszenzdetektion basierten
Gerdten ermdglicht neben der Quantifizierung
von DNA in einer real-time PCR auch die Detek-
tion und Analyse von Single Nucleotide Poly-
morphisms mit Hilfe des TagMan Assays oder
der Schmelzkurven-Analyse.

Dr. rer. nat. Anke Junge

Prof. Dr. med. Burkhard Madea

Institut fiir Rechtsmedizin der Universitat Bonn
Stiftsplatz 12 - D-53111 Bonn

Telefax: (0228) 738368
B.Madea@uni-bonn.de
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GEMEINSAM DIE CHANCEN NUTZEN

Aktuelle Entwicklungen im Nationalen Genomforschungsnetz - Uta Strasser

Nach der Versteigerung der UMTS-Lizenzen im
Jahr 2000 hatte sich die Bundesregierung ent-
schieden, mit den dadurch freiwerdenden
Finanzmitteln im Rahmen des Zukunftsinvesti-
tionsprogramms unter anderem das Nationale
Genomforschungsnetz (NGFN) zu fordern.
Hierfir wurden von Juni bis November 2000
Bekanntmachungen fir einen Kernbereich, fiir
krankheitsorientierte Genomnetze sowie fir
die beiden Plattformtechnologien Bioinforma-
tik und Proteomforschung verdffentlicht und in
der Folge die jeweils vielversprechendsten Pro-
jekte anhand internationaler Begutachtungen
ausgewdhlt. Im Rahmen des NGFN wurden
dabei zundchst 5 Kernbereichsinstitute gefér-
dert, die in 7 Technologieplattformen zusam-
menarbeiten. Um diesen Kernbereich gruppie-
ren sich 5 krankheitsorientierte Genomnetze zu
den Themenfeldern Krebs, Herz-Kreislauf- Er-
krankungen, Infektionen und Entziindungen,
Erkrankungen des Nervensystems und umwelt-
bedingte Erkrankungen mit jeweils 3-5 bun-
desweit verteilten Standorten. Zusatzlich wur-
den jeweils 3 Verblinde zu den Themen Bioin-
formatik und Proteomforschung ins NGFN inte-
griert. Mitte letzten Jahres haben diese ver-
schiedenen Projekte innerhalb des NGFN ihre
Arbeit aufgenommen (siehe GenomXpress 2/
01). Detailliertere Informationen Uber die ein-
zelnen Projekte im NGFN kénnen inzwischen
ber die Webpage des NGFN (www.ngfn.de)
abgerufen werden.

Um die Zielsetzung des NGFN «Krankheitsbe-

kdmpfung durch Genomforschung» iber eine
Biindelung vorhandener Kompetenzen und
Kapazitaten zu bewerkstelligen, werden weite-
re Schritte erforderlich, z.B. die Ergdnzung des
NGFN um notwendige zusatzliche Komponen-
ten. Zum anderen wurden bereits Anstrengun-
gen zur Vernetzung der im NGFN geférderten
Projekte unternommen, um nutzbare Synergien
zu identifizieren. Entsprechende Entscheidun-
gen und MaBnahmen wurden vom Pro-
jektkomitee als internem Steuerungsgremium
getroffen und ggf. vom externen Lenkungsgre-
mium bestatigt.

Erganzung des NGFN um zusdtzliche Kompo-
nenten:

Genetisch Epidemiologische

Methodenzentren (GEMs)

Zur Unterstlitzung der Genomforschung
in Bezug auf klinische Krankheitsbilder und zur
Weiterentwicklung von Methoden der geneti-
schen Epidemiologie werden insgesamt 7 Gene-
tische Epidemiologische Methodenzentren ge-
fordert. Diese sind angesiedelt an den Standor-
ten Berlin, Bonn, Gottingen, Kiel, Libeck, Mar-
burg und Miinchen und bieten vor allem klini-
schen Partnern entsprechende Kompetenz zur
Analyse von Familien und/oder Patientenbasier-
ten Studien. Auf Anregung des Projektkomitees
erstellen die GEMs derzeit zusammen mit den
krankheitsorientierten Genomnetzen eine Uber-
sicht Uber die Quantitat und Qualitat der im
NGFN vorhandenen Patientenkollektive.
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Technologie

Transferstelle

Eine zentrale Technologie-Transferstel-
le fur das NGFN wurde bei der Fraunhofer
Patentstelle in Minchen angesiedelt. Ziel die-
ser Transferstelle ist, die im NGFN generierten
Ergebnisse durch Lizensierung an Industrieun-
ternehmen oder durch Firmengriindungen
durch die Erfinder einer wirtschaftlichen Ver-
wertung zuzuftihren. Eine ausfiihrlich Vorstel-
lung der Technolgie-Transferstelle des NGFN
findet sich ebenfalls in dieser Ausgabe.

Zugang zu

Celera Lizenzen

Aus Finanzmitteln des NGFN wurden
Ende 2001 20 Lizenzen fiir den Zugang zu den
Datenbanken der Firma Celera erworben und
flachendeckend im NGFN verteilt, um den Part-
nern entsprechenden Sequenzinformationen
zusétzlich zu den offentlichen Datenbanken fiir
ihre eigenen Forschungsprojekte zuganglich zu
machen.

Projektmanagement

Im Oktober 2001 wurde der Projekttra-
ger DLR vom BMBF mit der Aufgabe betraut, ein
Konzept zur Etablierung eines Projektmanage-
ments flr das NGFN zu erarbeiten, wobei die
Notwendigkeit einer strikten Trennung von
klassischen Projekttrdgeraufgaben und Pro-
jektmanagement-Aufgaben betont wurde.
Das Projektmanagement unterstlitzt das Pro-
jektkomitee in allen organisatorischen Fragen
der Projektsteuerung. Indem es Zustandspara-
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Organisationsstruktur des Nationalen

meter der verschiedenen Projekte im NGFN
zusammentragt und aggregiert, instrumentali-
siert das Projektmanagement die Gremien im
NGFN, damit diese ihre Steuerungsfunktion
wahrnehmen kdnnen. Dartiber hinaus sorgt es
fir die Etablierung von Kommunikationsstruk-
turen und einheitlichen Verfahren im NGFN und
nimmt Aufgaben der Offentlichkeitsarbeit war.
Anfang diesen Jahres haben Vertreter des Pro-
jektmanagements zusammen mit Vertretern
der Technologie Transferstelle alle Standorte
des NGFN besucht, um sich mit ihren jeweiligen
Aufgaben vorzustellen. Unter Einbeziehung
eines im Intranet erstellten Meinungsbildes im
NGFN hat das Projektmanagement inzwischen
das oben abgebildete Logo fiir das NGFN aus-
gewahlt und den Partnern im NGFN zur Verfi-
gung gestellt. Ende diesen Jahres (17.-19.
November 2002) wird zusammen mit dem
DHGP ein Symposium in Berlin Mitte durchge-
flhrt (erste Ankiindigung siehe ebenfalls diese
Ausgabe des GenomXpress). Die Planungen fiir
dieses Symposiums werden federfiihrend vom
Projektmanagment des NGFN, in Kooperation
mit der Geschaftsstelle des SCC aus dem DHGP,
organisiert. Die inhaltliche Gestaltung des Sym-
posiums wird in Zusammenarbeit mit einem
wissenschafltichen Programmkomitee festge-
legt.

Ausschreibung von

weiteren Themen innerhalb

des NGFN
Dem NGFN steht ein interner «Optimierungs-
fonds» zur Verfiigung, der notwendige weitere
Anpassungen des NGFNs erlaubt. Das Projekt-
komitee hat unter anderem Uber einen The-
menwettbewerb innerhalb des NGFN hierfiir
Ubergreifende Themen identifiziert, die einer

Genomforschungsnetztes

Verstarkung im NGFN bedirfen und/oder um

die das NGFN erganzt werden sollte, um einen

Mehrwert fiir das gesamte Netz zu erreichen.

Die hierdurch identifizierten Themen lauteten:

- Krankheitsbezogene genetische Variabilitat in
krankheitsrelevanten Regionen des menschli-
chen Genoms, inklusive genetisch epidemio-
logischer Methodenentwicklung (z.B. experi-
mentelle Haplotypen, vergleichende Sequen-
zierung, Splice-Varianten etc.).

- Datensammlung, -integration und -analyse.
Ziel der Ausschreibung zu diesem Thema war
es sicherzustellen, dass weder klinische noch
molekulare Daten fur die Partner im NGFN
verloren gehen und (ber Kooperationen not-
wendige Standards zur Qualitatssicherung
etabliert werden. Es konnten Projekte bean-
tragt werden, die zur Sammlung, Integration
und Analyse von lokal vorhandenen klini-
schen und molekularen Daten (Expressions-
daten durch Affymetrix, ¢cDNA Chips und
anderen, Phanotypdaten etc.) beitragen.
Hierfir war eine hierarchische Zusammenfas-
sung der Daten auf verschiedenen Ebenen des
NGFN zu bevorzugen, die daftir ggf. notwen-
dige Fortbildung zu beriicksichtigen und auf
eventuelle Datenschutzprobleme einzuge-
hen.

- Genfunktion. Durch die Integration von Pro-
jekten in die Kernbereichsplattform 3 sollte
ein Verbund aufgebaut werden, der dem
NGFN funktionelle Assays zur Verfiigung stellt
(z.B. RNA, chemical genetics, peptid aptame-
re, zellspezifische Genexpression etc.). Die
beantragten Projekte mussten entsprechende
funktionelle Assays anbieten kénnen, Aussa-
gen zum mdglichen Durchsatz machen und
einen Krankheitsbezug darstellen kénnen.

Dieser Verbund musste fir den Zugriff von
Partnern aus dem NGFN offen sein und die
Verfiigbarkeit/den Zugriff auf der/die entspre-
chenden Technologie/n gewahrleisten.

- Konkrete Projekte zur Nutzung oder zum Aus-
bau vorhandener Servicekapazitaten. Hiefiir
mussten die vorhandenen Partner, die Servi-
cekapazitaten zur Verfiigung stellen kénnen
(z.B. Proteomics, Zellsortierung/Microdissec-
tion, Genotypisierung, Phanotypisierung),
eingebunden und konkrete krankheitsbezo-
gene Projekte formuliert werden. Die Zugéng-
lichkeit zur benétigten Technologie musste
aufgezeigt werden.

Die genannten Themen wurden Mitte Februar

Uber eine Ausschreibung im NGFN bekannt

gemacht, eine Antragstellung war bis Anfang

Marz moglich. Auf der Grundlage der Férder-

empfehlungen des Projektkomitees wird das

Lenkungsgremium des NGFN kurzfristig Ent-

scheidungen treffen.

Aktivitaten zur Vernetzung

der Projekte im NGFN:

NGFN-Treffen in Darmstadt

Ende September 2001 fand in Darm-
stadt das erste Treffen der NGFN-Partner statt,
auf dem sich die einzelnen Projekte vorstellten,
um die Grundlagen fiir mdgliche Kooperationen
zu schaffen. Neben Présentationen von NGFN-

Projekten in Vortrdgen wurden fir die sieben

Plattformen des Kernbereichs ebenfalls works-

hops durchgefihrt, in denen einerseits die

Inhalte der Plattformen, andererseits aber auch

die BedUrfnisse der Partner in den krankheitso-

rientierten Netzen dargestellt werden konnten.

Fur jede Plattform wurden entsprechende

Ansprechpartner benannt, fir einige auch sog.

Plattformgremien, die Verfahren fir die Bear-




Forschung

beitung von eingehenden Antrdgen aus dem
Netz etablieren und (iber eine entsprechende
Prioritatensetzung zur Verwendung begrenzter
Ressourcen entscheiden sollen. Mit ca. 200
Teilnehmern war dieses erste Treffen sehr gut
besucht, die Ressonanz war durchaus positiv
und der Wunsch nach Folgetreffen wurde mehr-
fach geduBert. Die in den workshops erarbeite-
ten Ergebnisse wurden in Protokollen zusam-
mengefasst, die inzwischen allen NGFN-Mit-
gliedern im Intranet zur Verfligung stehen.
Weitere Treffen

Neben dem umfassenden NGFN-Treffen in
Darmstadt haben im letzten halben Jahr bereits
eine Reihe von weiteren Treffen stattgefunden,
welche die Vernetzung von kleineren Einheiten
im NGFN unterstiitzen. Einzelne krankheitsori-
entierte Netze haben ihre jeweiligen Standorte
zu Treffen versammelt, um Synergien zu identi-
fizieren; gréssere Standorte, an denen mehrere
Komponenten des NGFN vertreten sind (z.B.
Mnchen und Berlin), haben Themen tbergrei-
fende Treffen organisiert, um fruchtbare Koope-
rationen vor Ort zu initiieren. Die Bioinforma-
tik-Partner im NGFN haben Anfang Februar
einen ersten workshop veranstaltet, um mogli-

che Standardisierungen und die Integration
verschiedener Datenbanken zu diskutieren.
Diese Initiative soll im Marz fortgesetzt wer-
den. Ebenfalls im Februar 2002 hat ein Proteo-
mics workshop fir Teilnehmer des NGFN statt-
gefunden, um den Bedarf verschiedener Pro-
jekte an Methoden der Proteomforschung im
NGFN zu identifizieren und entsprechende
Losungsansatze zu entwickeln.

Aber auch nach auBen zeigt das NGFN zuneh-
mend Prdsenz. Neben dem bereits zuvor
erwdhnten gemeinsamen Symposium von
NGFN und DHGP wird u.a. ein internationales
Symposium zum Thema «Genomics of Chronic
Inflammatory Disorders» von den Vertretern
des Umweltnetzes durchgefiihrt. Dieses Sym-
posium wird vom 5.-7. Juli 2002 in Kiel statt-
finden (fur weitere Informationen: www.muco-
sa.de/ngfn/meeting).

Internet
und Intranet

In Zusammenarbeit zwischen dem Projektma-
nagement und dem RZPD in Berlin konnte eine
erste Version einer NGFN-Webseite Mitte
Februar 6ffentlich zuganglich gemacht werden:
www.ngfn.de. Hierin enthalten sind Informa-
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tionen Uber alle Teilprojekte im NGFN sowie
Adressinformationen Uber die jeweiligen Teil-
projektleiter. Neben einer Information der all-
gemeinen Offentlichkeit kénnen diese Seiten
auch Partnern innerhalb des NGFN als erste
Informationsgrundlage dienen. Im Rahmen der
offentlich  zugdnglichen Webseiten wurde
ebenfalls als Intranet des NGFN ein geschiitz-
ter Bereich «NGFN intern» etabliert, der als
zentrale Kommunikationsplattform im NGFN
dient. Zugriff hierauf konnen alle im NGFN
Beteiligten erhalten, um dort selbststandig
Informationen abzulegen, Diskussionsforen zu
etablieren und sich Uber Entwicklungen im
NGFN zu informieren.

Im Hinblick auf die kirzlich geduBerte politi-
sche Willensbekundung der Bundesregierung,
das Zukunftsinvestitionsprogramm, und damit
auch das NGFN, Uber 2004 hinaus bis ins Jahr
2007 fordern zu wollen, erhalten die verschie-
denen Bestrebungen im NGFN auch eine lan-
gerfristige Perspektive. Die vorhandenen Chan-
cen gemeinsam zu nutzen wird Ziel des NGFN
sein, um sich optimal fiir eine mdgliche Weiter-
forderung zu platzieren und einen Mehrwert fiir
alle Beteiligten zu generieren.

geografische Schwerpunkte im NGFN
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PSYCHIATRISCHE GENETIK AUS DER PERSPEKTIVE

VON PATIENTEN, PSYCHIATERN UND

DER ALLGEMEINBEVOLKERUNG

llles F, Rietz C, Matschinger H, Angermeyer M, Rudinger G, Maier W, Rietschel M

Die Fortschritte in der molekularen Medizin ver-
sprechen eine Identifizierung pradisponierender
Gene fiir psychiatrische Erkrankungen in naher
Zukunft. Das hierdurch bedingte bessere Ver-
standnis der Erkrankungen wiirde kausale The-
rapieansatze und die Entwicklung neuer Medi-
kamente erméglichen. Die Kenntnis von Vulne-
rabilitdtsgenen koénnte allerdings auch direkt zur
Pradiktion von Erkrankungen genutzt werden.
Da psychiatrische Erkrankungen jedoch komple-
xe genetische Erkrankungen sind, werden die
einzelnen Vulnerabilitdtsgene nur einen be-
grenzten Anteil zur Varianz der Erkrankung bei-
tragen. In Folge dessen sind pradiktive Aussagen
beziiglich des Eintritts und Verlaufs einer Erkran-
kung auf Wahrscheinlichkeitsvorhersagen be-
grenzt.

Welche Hoffnungen und Erwartungen einerseits
und welche Beflirchtungen andererseits gegeni-
ber der psychiatrisch-genetischen Forschung
und pradiktiven Untersuchung bestehen, wurde
in einem im Rahmen des Humangenomprojektes
(Ethical Legal and Social Implications) vom Bun-
desministerium fiir Bildung und Forschung ge-
forderten Projekt an der Rheinischen-Friedrich-
Wilhelms Universitat Bonn untersucht. Es wur-
den insgesamt (ber 4000 Personen beziiglich
ihrer Einstellung befragt. Neben einer reprasen-
tativen Erhebung bei 3077 Personen aus der All-
gemeinbevolkerung, wurden zusétzlich ca. 1300
Personen aus verschiedenen Zielgruppen wie
beispielsweise psychiatrische Patienten, deren
Angehérige, Arzte, Pflegepersonal und Mei-
nungstrager interviewt.

Ziel der Untersuchung ist es einerseits, erstmals
explorativ die Einstellungen gegeniber psychia-
trisch-genetischer Forschung und Untersuchung
in der deutschen Allgemeinbevdlkerung zu erfas-
sen und andererseits, Faktoren, die diese Ein-
stellung méglicherweise beeinflussen, zu identi-
fizieren. Hierzu wurden zusatzlich einzelne Ziel-
gruppen (z.B. Betroffene, Psychiater, Schwange-

re etc.) befragt, in denen bestimmte Faktoren,
die gemaB unserer Hypothesen einen wesentli-
chen EinfluB haben kdnnten, untersucht werden.
Mégliche Faktoren sind beispielsweise die eige-
ne Betroffenheit, das Wissen tiber psychische Er-
krankungen, der bisherige Kontakt zu psychisch
Kranken, die religiése Grundeinstellung, allge-
meine Wertorientierungen, Alter, Geschlecht etc.
Zur Identifizierung und Analyse der komplexen
Zusammenhdnge einflussnehmender Faktoren
sollen diese in den einzelnen Zielgruppen unter-
sucht und miteinander verglichen werden.

Als Untersuchungsinstrument diente der hierfiir
entwickelte «GenEthik-Fragebogeny». Dieser be-
inhaltet neben Fragen zu demographischen Da-
ten und zum bisherigen Kontakt zu psychisch
Kranken einige orientierende Fragen bezlglich
des Wissens ber Atiologie und Verlauf psychi-
scher Erkrankungen und deren genetische
Grundlagen. Die Einstellung zu Freiwilligkeit und
Zeitpunkt der genetischen Untersuchungen, der
Wunsch, sich bzw. die eigenen Kinder pradiktiv
genetisch untersuchen zu lassen, sowie die Ein-
stellung zur genetischen Forschung werden er-
fragt. Darliber hinaus sollen die Befragten mog-
liche personliche Konsequenzen des Wissens um
ein eigenes genetisches Risiko fiir eine psychi-
sche Storung einschatzen, sowie ihre Meinung
auBern, wer Zugang zu den genetischen Infor-
mationen erhalten sollte. Die Akzeptanz von psy-
chisch Erkrankten, die Einstellung zu Schwan-
gerschaftsabbriichen und allgemeine Wertvor-
stellungen sollen in dem Fragebogen angegeben
werden.

Im Folgenden werden die Einstellungen der
3077 Personen aus der Allgemeinbevélkerung,
183 Patienten und 119 Psychiater dargestellt. Es
handelt sich bei der Allgemeinbevdlkerung um
eine reprdsentative, bei den anderen Gruppen
um eine explorative Erhebung.

Die Ergebnisse der Studie zeigen, daB trotz einer
insgesamt positiven Einstellung gegentiber psy-

chiatrisch-genetischer  Forschung  gleichzeitig
weitverbreitete Beflrchtungen beziiglich ihrer
Konsequenzen bestehen: Insgesamt duBerten
80% der Allgemeinbevélkerung, 90% der Pati-
enten und 82% der Psychiater eine positive Ein-
stellung gegenliber genetischer Forschung bei
psychischen Erkrankungen (s. Abb.1). Ethische
Bedenken formulierten 50% der Allgemeinbe-
vélkerung, 43% der Patienten und 60% der Psy-
chiater (s. Abb.2).

Die positive Einstellung gegenlber der For-
schung mag wohl aus den Hoffnungen, mit ihrer
Hilfe neue Behandlungsmdglichkeiten flir psy-
chische Krankheiten, wie z.B. neue Medikamen-
te, finden zu kdnnen (Allgemeinbevdlkerung
88%, Patienten 96%, Psychiater 95%) bzw. das
eigene Erkrankungsrisiko besser einschatzen zu
kénnen, (Allgemeinbevdlkerung 49%, Patienten
61%, Psychiater 25%) resultieren.

Trotz des Wunsches nach neuen Medikamenten
wird jedoch die Vergabe von Patenten auf die
Ergebnisse der psychiatrisch-genetischen For-
schung an Pharmafirmen, die genbasierte Medi-
kamente entwickeln, von 51% der Allgemeinbe-
vélkerung, 40% der Patienten und 77% der Psy-
chiater abgelehnt.

Als personliche Konsequenz des eigenen Wis-
sens, ein genetisches Risiko fir eine Schizophre-
nie (Depressionen) zu haben, wirden 30%
(21%) der Allgemeinbevélkerung, 24% (15%)
der Patienten und 3% (2%) der Psychiater nicht
heiraten. Eine weitere Folge dieses Wissens wiir-
de flir 52% (33%) der Allgemeinbevdlkerung,
56% (34%) der Patienten und 21% (9%) der
Psychiater ein Verzicht auf eigene Kinder dar-
stellen. Hierbei ist zweierlei zu beachten: Erstens
wurde bei dieser Frage das erhéhte Risiko nicht
naher spezifiziert [Das a-priori-Lebenszeitrisiko
fir Schizophrenie (Depressionen) liegt bei 0,5-
1% (7-20%)], zweitens muB bei allen theoreti-
schen Handlungsvorhersagen  berlicksichtigt
werden, dal3 sich Menschen in der realen Situa-
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Abb.1: «Ich habe eine

positive Einstellung
gegenliber genetischer
Forschung bei psychi-
schen Erkrankungen.»
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tion und nach ausfiihrlicher Information oftmals
anders entscheiden, als sie in einer Umfragesi-
tuation auBern.

Fir die Mehrheit der Befragten ist der vertrauli-
che Umgang mit den Ergebnissen psychiatrisch
genetischer Untersuchungen zentral (89% All-
gemeinbevdlkerung, 89% Patienten, 100% Psy-
chiater). Einigkeit besteht zwischen den Grup-
pen beziiglich der Ablehnung des Zugangs fr
Arbeitgeber zu psychiatrisch-genetischen Ge-
sundheitszeugnissen. (89% Allgemeinbevélke-
rung, 95% Patienten, 100% Psychiater). Auch
Krankenversicherungen sollten den Wiinschen
der Mehrzahl der Befragten zur Folge (75% All-
gemeinbevdlkerung, 75% Patienten, 97% Psy-
chiater) keine psychiatrisch-genetischen Ge-
sundheitszeugnisse anfordern diirfen. GrofBe
Unterschiede zwischen den befragten Gruppen
zeichnen sich jedoch hinsichtlich der Weitergabe
von Informationen an Blutsverwandte und Haus-
arzte ab: Wahrend Psychiater zu 97% gegen
eine Weitergabe der Untersuchungsergebnisse
an Blutsverwandte ohne die Zustimmung der
Patienten sind, wiirden dies 23% der Allgemein-
bevdlkerung und 23% der Patienten begriiBen.
Einer automatischen Information des Hausarztes
stehen 97% der Psychiater kritisch gegentiber,
wahrend ca. die Halfte der Allgemeinbevéolke-
rung (52%) und der Patienten (51%) dies befir-
worten wirde.

Die eher kritische Einstellung der befragten Psy-
chiater spiegelt sich auch in der Bereitschaft zu
pradiktiven  psychiatrisch-genetischen  Unter-
suchungen wieder: Bei einem entsprechenden
Angebot ihres Arztes wiirden sich 45% der All-
gemeinbevdlkerung, 61% der Patienten und
22% der Psychiater psychiatrisch-genetisch un-
tersuchen lassen. Einer prdsymptomatischen
genetischen Diagnostik fir ihr Kind auf Schizo-
phrenie (Depressionen) wiirden 43% (43%) der
Allgemeinbevélkerung, 59% (68%) der Pa-
tienten und 16% (20%) der Psychiater zu-

eher ja eher nein

stimmen. Falls mdglich, wiirden 47% (35%) der
Allgemeinbevélkerung, 40% (32%) der Patien-
ten und 11% (6%) der Psychiater eine pranata-
le Testung auf Schizophrenie (Depressionen)
durchftihren lassen.

Freiwilligkeit der Inanspruchnahme psychia-
trisch-genetischer Diagnostik ist fur die Mehr-
heit der Befragten von groBer Bedeutung und
verpflichtende Untersuchungen werden eher
abgelehnt. Gegen eine verpflichtende Untersu-
chung fiir Personen mit einer familiaren Bela-
stung flr Schizophrenie (Depressionen) duBern
sich 81% (87%) der Allgemeinbevdlkerung,
89% (90%) der Patienten und 100% (100%)
der Psychiater. Auch ein routinemaBiges Scree-
ning auf psychiatrische Erkrankungen aller Per-
sonen in der Allgemeinbevélkerung wurde abge-
lehnt (Allgemeinbevélkerung 88%, Patienten
88%, Psychiater 100%). Die Mdglichkeit, daB3
sich jeder, der dies mochte, auf Kosten der Kran-
kenkassen psychiatrisch-genetisch untersuchen
lassen kann, wurde hingegen von 85% der All-
gemeinbevdlkerung, 88% der Patienten und
41% der Psychiater begriBt.

Insgesamt zeigt die Studie, daB derzeit gleich-
zeitig Hoffnungen und Befiirchtungen gegenti-
ber psychiatrisch-genetischer Forschung beste-
hen. Wahrend sich die Hoffnungen auf eine bes-
sere Therapie von psychischen Erkrankungen be-
ziehen, resultieren die Beflirchtungen groB-
tenteils aus einer Angst vor MiBbrauch der Un-
tersuchungsergebnisse. Es besteht der Wunsch
nach autonomer Entscheidung Uber die indivi-
duelle Inanspruchnahme von Untersuchungen
bei gleichzeitiger Ablehnung des Zugangs zu
Informationen fiir Dritte. Allerdings unterschei-
den sich die Meinungen der beschriebenen
Gruppen in einigen Bereichen signifikant von-
einander, wobei Psychiater eine insgesamt kriti-
schere Einstellung gegeniiber psychiatrisch-
genetischer Forschung haben, als Patienten oder
die Allgemeinbevélkerung. Inwieweit diese Dif-

Abb.2: «Ich habe ethi-
sche Bedenken gegend-
ber genetischer for-
schung bei psychischen
Erkrankungen»

eher ja

ferenzen durch Unterschiede in Wissen oder per-
sonlicher Erfahrung mit der Erkrankung bedingt
sind, ist Gegenstand unserer weiterfiihrenden
Untersuchungen. Aufgrund der hier beschriebe-
nen Meinungsdifferenzen von zukiinftigen Bera-
tern und Ratsuchenden ist bei der Vermittlung
und spateren Anwendung der Ergebnisse aus
psychiatrisch genetischer Forschung groBe Vor-
sicht geboten, um MiBverstandnisse und daraus
resultierende Schaden zu vermeiden. Arzte mus-
sen bei zukiinftigen Beratungen somit einerseits
auf die groBen — eventuell unrealistischen —
Hoffnungen von Ratsuchenden Ricksicht neh-
men, aber andererseits auch mégliche Bedenken
und Angste in Betracht ziehen. Auch fir die der-
zeitige Forschung und die daran beteiligten Wis-
senschaftler stellen diese Ergebnisse einen Hin-
weis dar, sich mit den Erwartungen und Be-
firchtungen der Bevélkerung auseinanderzuset-
zen. Eine umfassende sachliche Information
Uber die Mdglichkeiten und Grenzen der For-
schung bzw. die zukiinftige Anwendung ihrer
Ergebnisse scheint dringend notwendig, um
jedem eine fundierte Meinungsbildung zu
ermdglichen.

F. llles, W. Maier, M. Rietschel

Klinik und Poliklinik fiir Psychiatrie
und Psychotherapie, Universitat Bonn
Sigmund-Freud-Str. 25 - 53105 Bonn

C. Rietz, G. Rudinger
Psychologisches Institut
Universitat Bonn - Romerstr. 164, 53117 Bonn

H. Matschinger, M. Angermeyer
Klinik und Poliklinik fiir Psychiatrie
Universitat Leipzig

Liebigstr. 22 - 04103 Leipzig
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«METANOMICS» — DIE SPUR DER GENE
Ein Firmenportrait

”

Es waren einmal die ruhigen Zeiten der Gen-
forschung. Ein Postdoc ein Gen, war der
gebréuchliche Schliissel zum Verstandnis einer
Genfunktion. Es waren auch die Zeiten, in
denen ein junges Max Planck Institut im Osten
seine Mission zu definieren suchte. Pflanzen
waren und sind das Objekt der Forschung am
Max Planck Institut fiir Molekulare Pflanzen-
physiologie in Golm bei Potsdam. Das moleku-
lare Verstandnis der Lebensprozesse in diesen
ist das Forschungsziel. In dieser Zeit des inten-
siven Nachdenkens und Diskutierens lud man
sich Gaste ein, u.a. auch aus der Industrie. Bei
einem dieser Treffen kam es zur ziindenden
Idee. Wird ein Pflanzenschutzmittel auf eine
Pflanze appliziert, kommt es in dieser zu kom-
plexen Veranderungen der Lebensprozesse.
Methoden, diese Veranderungen analytisch zu
erfassen, gab es bereits seit Jahren. Was aber,
wenn man diese Methoden der Erfassung des
Gesamtprofils von Stoffwechselprodukten mit
den Ergebnissen der Genomforschung kombi-
niert? Es waren eben auch die Zeiten, in denen
erste groBe Pflanzengenomprojekte und die
vollstandige Sequenzierung der ersten Pflanze
greifbar erschienen.

Neue Modeworte

kamen auf.

Das Gen wurde zum Genom, das Pro-
tein zum Proteom und das Bausteinchen im
Stoffwechsel sollte zum Metabolom werden.
Die Wissenschaftler hofften, dass es in dieser
Kombination von genetischem Ansatz und der
Erfassung des Stoffwechsels mdglich werden
sollte, die berihmte Nadel im Heuhaufen zu fin-
den. Vielleicht sogar den Umfang eines ver-
streuten Nadelkissens aufzusplren, um da-

metanomics

M

The Functional Genomics Company

durch genetische Netzwerke besser verstehen
zu lernen. Am Max Planck Institut war das
Interesse geweckt, flr diese Kombination aus
Gesamtstoffwechselanalyse und Genomfor-
schung den «Proof of Concept» zu wagen. Das
erste Gaschromatographie Massenspektrono-
mie (GC/MS) Analysegerat wurde gekauft und
Analyseprotokolle und die Technologieplatt-
form den Pflanzen angepasst. Aber es dauerte
noch einige Monate, bevor die ersten Stoff-
wechselprofile reproduzierbar das Licht der
wissenschaftlichen Offentlichkeit erblickten.
Das Interesse zahlreicher Forschungsgruppen
im Institut und dariiber hinaus entwickelte sich
schnell. Es wurde bald deutlich, dass dieser
Bedarf an Stoffwechselprofilen durch das Max
Planck Institut allein nicht gedeckt werden
konnte.
Richard Trethewey, damals Arbeitsgruppenlei-
ter fir die Metabolomanalyse am Max Planck
Institut, begab sich auf das unbekannte Terrain.
Er formulierte diese Ideen 1997 in einem Busin-
ess Plan und landete damit einen Volltreffer bei
der BASF AG.

Eins plus Eins

wird Eins

Aus dem Geschaftsplan entstand die
perfekte Synthese aus molekularbiologischer
Kompetenz auf der einen und analytischer
Kompetenz auf der anderen Seite. Beides
zusammen kann als Geburtsstunde der Funk-
tionellen Genomforschung bezeichnet werden.
Dieser Ansatz war bis dahin weltweit einmalig.
Ein Joint Venture wurde flr die Realisierung
gegriindet. Der Name «metanomics» steht fiir
die Mission des Start-up Unternehmens. Nun
uberschlugen sich die Ereignisse. Bereits Mitte

1998 stand das Joint Venture «metanomics»
durch einen fiinfjdhrigen Finanzierungsplan
von insgesamt 50 Mio. DM auf eigenen Beinen.
Zuséatzlich konnten die Entwicklungs- und Inno-
vationsmoglichkeiten durch eine finanzielle
Unterstiitzung des Bundesministeriums fir Bil-
dung und Forschung (BMBF) von 9,1 Mio. DM
gesteigert werden.
Offen blieb noch die Frage des Standorts. Golm/
Potsdam oder Ludwigshafen kamen als poten-
tielle Standorte in Frage. Die Entscheidung fiel
auf Berlin. Dort fand man im Schering Park in
Berlin Charlottenburg geeignete Raumlichkei-
ten und eine Umwelt, die Griindergeist und
Kreativitat in sich vereinigte. Dariiber hinaus
war hier ein potentielles Wachstum mdglich.
Wichtig waren von Anbeginn neben Laborrdu-
men auch Fldchen fiir Gewdchshduser und Kli-
makammern. Standardisierte  Anzuchtbedin-
gungen fir die zu untersuchenden Pflanzen
waren eine Grundvoraussetzung fiir die
geplante Kombination von Genom- und Pro-
teomanalyse im «griinen» Bereich der For-
schung. Alle Unternehmen auf dem Geldnde in
Charlottenburg sind so wie «metanomics»
technologieorientierte Unternehmen, was dem
Denken in Hochdurchsatzstrukturen entgegen
kam.

Berlin ist einer der

kompetentesten und

vielfaltigsten Biotechnologie

Standorte

in Deutschland und garantiert durch
seine hochkonzentrierte Forschungslandschaft
im «roten» (Medizinische Forschung) wie im
«griinen» (Pflanzenbiotechnologie) Bereich die
notwendige kritische Masse flr innovatives
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Neues Leben im ehemaligen Schering Klinkerbau.

Das Firmengebdude von Metanomics.

Denken und dessen Umsetzung. Im Griin-
dungsjahr von «metanomics» 1998 war Berlin
bereits weltweit fiihrend auf dem Gebiet der
Genomforschung. Berlin als pulsierende Metro-
pole und ein Magnet fiir viele Menschen
erleichterte den Start. Aus (iber 2.500 Bewer-
bern konnte das Unternehmen bisher sein kom-
petentes Personal rekrutieren. Der Geschafts-
flhrer von «metanomics», Arno Krotzky sagt
zum Standort Berlin, dass «dieser die schnelle
Umsetzung der Geschaftsidee garantierte und
man sich bis heute in dieser Stadt extrem wohl
flihlt». Der Zeitfaktor war fiir die Griindung von
«metanomics» wichtig, denn die funktionelle
Genomforschung entwickelte sich in dieser Zeit
von einer bloBen Idee zum Machbaren. Heute
ist die funktionelle Genomforschung ein hoch-
kompetitiver Bereich mit unbeschranktem
Wachstumspotential. Die gefligelte Redens-
weise vom «Bestraften, der zu spat kommt»,
war seit dem Beginn der 90er in allen Kdpfen
eingebrannt und hat auch hier seine Gltigkeit
behalten. «metanomics» entstand zur richtigen
Zeit am richtigen Ort mit dem richtigen Team.
Die Zusammenarbeit mit dem Max Planck Insti-
tut hat sich bis heute bewdhrt. Lothar Willmit-
zer, einer der beiden Direktoren am MPI fir
Molekulare Pflanzenphysiologie in Golm, ist als
ehemaliger Grlindungsvater bis heute als Mit-
glied des Beirates im Unternehmen tatig.

Eine Idylle mitten in Berlin. Die Gewdchshéuser von Metanomics
auf dem Geldnde des Scherring Parks in Berlin Charlottenburg.

Der Start des

hochautomatisierten

Unternehmens
war der fiir Start-up’s {ibliche. Eine Kerngruppe
von sechs ehemaligen Institutsmitarbeitern mit
Richard Trethewey als Wissenschaftlichem Di-
rektor plus Arno Krotzky von der BASF als
Geschaftsfiihrer starteten am 1. November
1998. Es folgte eine Phase des Aufbaus und
Wachstums. Heute erreicht der Personalstamm
fast 90 Mitarbeiter. Der Maschinenpark wuchs
auf 50 Massenspektrometer - der Ausbau geht
kontinuierlich weiter.
Die Struktur bei «metanomics» gliedert sich in
finf technische Zentren mit eigenen Leitungs-
strukturen. Im einzelnen sind dies das techni-
sche Zentrum Genomics, die Pflanzenprodukti-
on, die Bioanalytik, das Zentrum flr Screening
und das Bioinformatikzentrum. Diese Zentren
bilden eine interne Prozesskette und sind tber
ein LIM-System (Labor-, Informations- und
Management System) miteinander verzahnt. Zu
erwahnen ist natiirlich noch die Patentcrew, die
am Ende der internen Prozesskette abwagen
muss, welche Ergebnisse zum Patent angemel-
det werden sollten. Immerhin sind die Patente
die Zukunftsoption von «metanomics».
Das Start-up «metanomics» sieht sich am
Beginn einer Wertschopfungskette, deren Ziel
es ist, dem Verbraucher bessere und gesiindere

Produkte zu liefern. Die einleuchtende Philoso-
phie dahinter ist, dass der Verbraucher Produk-
te akzeptieren wird, die ihm nutzlich und wert-
voll sind. Die Modephrase von «Farm to Fork»
wird im Unternehmen umgekehrt. Riickfragen
beim Verbraucher und dessen Erwartungen an
ein Produkt geben die potentiellen Zielrichtun-
gen, wie z.B. gesiindere Fettsduren in unseren
Lebensmitteln, vor. Um die Gene zu finden, die
diese Eigenschaften im Organismus Pflanze
verschliisseln, verfolgt man bei «metanomics»
in einem ersten Schritt einen «unbiased» Scre-
ening Ansatz. Diese unabhéngige Analyse ga-
rantiert hohe Messgenauigkeit und eine gute
Reproduzierbarkeit der Daten. So geschaffene
Grundlagen kénnen an Nutzpflanzen wie Reis,
Mais, Weizen, Kartoffeln und anderen verifiziert
werden.
Zundchst sah es «metanomics» als seine Auf-
gabe an, von allen 25.000 Arabidopsis thaliana
Genen die Funktion zu messen. Die Acker-
schmalwand (A. thaliana), das internationale
«Haustier» der Pflanzengenomforschung, ist
einer der am besten verstandenen Organismen
Uberhaupt. Die erfolgreich abgeschlossene Se-
quenzierung und Annotation der Gene dieser
Modellpflanze im Jahr 2000 war fiir die Wissen-
schaftler bei «metanomics» extrem wichtig.

Die Projekte

In den zuriickliegenden Jahren hat
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Hochdurchsatz Anzucht von Arabidopsis thaliana unter genau
definierten Bedingungen sind eine Grundvoraussetzung exakter

und gleichbleibender Analyseergebnisse.

«metanomics» zwei groBe Projekte mit diesem
pflanzlichen Modellsystem verfolgt. Hierbei
galt es zum einen, jedes Gen im Modellorga-
nismus Arabidopsis auzuschalten (Knock-out
Ansatz), zum anderen in seiner Expression zu
steigern (Uberexpressionsansatz) . Die sich dar-
aus ergebenden Veranderungen im Metabolis-
mus der Pflanze werden analytisch durch die
Erstellung des Stoffwechselprofils erfasst und
geben Rickschlisse auf die Funktion der
jeweils veranderten Gene im Gesamtsystem
Pflanze.

Im Gen Knock-out Projekt wurden insgesamt
120.000 unterschiedliche Arabidopsis Linien
erzeugt. Die einzigartige Qualitat dieser Linien
besteht darin, dass in jeder Linie nur ein einzi-
ges Gen verdndert ist. Klar wird bei diesen Zah-
len, dass bei «metanomics» mit hoher Effekti-
vitdt und Zuverldssigkeit die Pflanzenanzucht
erfolgen musste. Die Expertise hierzu lieferten
zahlreiche Besuche bei einem schwedischen
Ziichter und die Mitarbeiter aus dem Grin-
dungsteam von «metanomics». Die biologische
Variabilitdt bei der Anzucht der Pflanzen liegt
zwischen 5 und 25% und rechtfertigt die Inve-
stitionen von insgesamt 3,5 Mio. DM in An-
zuchtkammern.

In Superlativen geht es weiter in der Prozes-
skette bei «metanomics». So ist die Extraktion
der Pflanzenproben vollstandig robotisiert und

wird in die 24 Stunden am Tag arbeitenden
Analytik eingespeist. Insgesamt werden 300
dank LIMS gut bekannte Proben am Tag mit vier
analytischen Verfahren erforscht. Insgesamt
kénnen so mehrere hundert Metaboliten pra-
zise quantifiziert werden, unabhangig ob die
jeweilige Verbindung bereits bekannt ist oder
nicht. Die Reproduzierbarkeit der Messergeb-
nisse wird exakt erfasst und Uberwacht. Insge-
samt kénnen so 100.000 Analysen pro Jahr
durchgefihrt werden. Ziel ist es natirlich, die
z.T. noch unbekannten Substanzen besser ken-
nen zulernen und in die automatische Auswer-
tung einzubeziehen. Deutlich wird spétestens
an dieser Stelle, dass die immense Datenflut,
die bei «metanomics» erzeugt wird, ein durch-
dachtes Management voraussetzt und intelli-
genter Software Lésungen bedarf. Die vollauto-
matische Auswertungssoftware wurde intern
fir die spezifischen Bedingungen im Unterneh-
men entwickelt.

Als gréBte

Bioanalytikfirma weltweit

generierte «<metanomics» bisher mehre-
re Terrabites an Daten. Sehr erfolgreich fiir «<me-
tanomics» war bisher der Geschéftsbereich der
Auftragsforschung. Neben einer guten AuBen-
werbung fur das junge Unternehmen ist dieser
Geschaftsbereich Basis fiir eigene Forschungs-
und Entwicklungsarbeiten. Ein wichtiges An-

Der rund um die Uhr arbeitende Analysemaschinenpark
bei Metanomics umfasst mehr als 50 modernste Massenspekrometer.

wendungsgebiet sieht Arno Krotzky auch auf
dem Gebiet der GMO-Sicherheitsforschung.
Richtlinien hierzu sind in der politischen Diskus-
sion und kénnen durch die Expertise von «meta-
nomics» mit Leben erfiillt werden.

Welche zukiinftigen Herausforderungen und
Weichenstellungen werden bei «metanomics»
ins Auge gefasst? Zum einen soll natirlich die
Position bei der Analyse pflanzlicher Metaboli-
ten ausgebaut werden. Zum anderen sollten
die an Pflanzen erworbenen Kompetenzen auch
auf den Pharmabereich (ibertragen werden.
Erste Tests hierzu laufen bereits und sehen viel-
versprechend aus.

Kontakte und weitere Informationen:
Metanomics GmbH & Co. KgaA
Tegeler Weg 33

10589 Berlin Charlottenburg

Tel.: +49 30 348070

Fax: +49 30 34807300
Company.info@metanomics.de
www.metanomics.de
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ASCENION GMBH -
EXKLUSIVES INTELLECTUAL PROPERTY (IP)
ASSET MANAGEMENT

Ziel des Unternehmens

Ziel des Unternehmens ist der schnelle
und effektive Transfer von schutzrechtlich abge-
sicherten akademischen Forschungsergebnissen
aus dem Bereich ,Life-Science” in die Pharma-
und Biotechindustrie. In einem stark konkurrie-
renden Markt ist fir die Pharma- und Biote-
chunternehmen neben der eigenen Forschungs-
und Entwicklungsarbeit die schnelle Uber-
fihrung von akademischen Forschungsergebnis-
sen in industriell hergestellte Produkte ein Bau-
stein flir den Erfolg. Um innerhalb dieses Pro-
zesses die Ergebnisse von akademischen For-
schungseinrichtungen fiir diese gewinnbringend
verwerten zu kénnen, muss die Uberfiihrung in
die Industrie so einfach und effektiv wie mdglich
gestaltet werden. Eine Blindelung der Vermark-
tungs- und Verwertungsaktivitaten verschiede-
ner wissenschaftlicher Einrichtungen ist daher
die logische Konsequenz aus dieser Anforde-
rung.

Das Stiftungsmodell

Das Schutzrechtsmanagement und die
Verwertung der Forschungsergebnisse  der
Gesellschaft fiir Biotechnologische Forschung
(GBF) in Braunschweig, der GSF - Forschungs-
zentrum fir Umwelt und Gesundheit (GSF) in
Minchen, des Max Delbrick Centrums fiir Mole-
kulare Medizin (MDC) in Berlin und - beschrankt
auf das nationale Genomforschungsnetz - des
Deutschen Krebsforschungszentrums (DKFZ) in
Heidelberg wird in Zukunft Uiber eine gemeinsa-
me IP Asset Management-Gesellschaft, die Asce-
nion GmbH erfolgen.
Alle vier Forschungseinrichtungen gehéren zur
Hermann von Helmholtz-Gemeinschaft Deut-
scher Forschungszentren (HGF) und konzentrie-
ren sich innerhalb des breiten Forschungsspek-
trums der HGF mit einem Gesamtjahresbudget
von insgesamt circa DM 700 Mio. und etwa
4300 Mitarbeitern auf den Forschungsbereich
JLife Science’. Gemeinsam haben diese vier For-

schungszentren die Life Science-Stiftung zur For-
derung von Wissenschaft und Forschung errich-
tet, die fiir weitere zustiftende Forschungsein-
richtungen offen und alleinige Gesellschafterin
der Ascenion ist. Die Erfindungen und Schutz-
rechte von GBF, GSF und MDC werden exklusiv
und fiir das DKFZ — mit den oben erwéhnten
Beschrankungen - durch die Ascenion in den
Markt vermittelt. Die Ascenion bildet somit den
Schlissel zur optimierten Verwertung der Erfin-
dungen aus dem Bereich Life Science der For-
schungseinrichtungen der HGF. Alle unten naher
beschriebenen Leistungen der Ascenion stehen
dartiber hinaus anderen zustiftenden Organisa-
tionen wie z.B. Universitdten und auf Projektba-
sis auch Einrichtungen und Personen zur Verf-
gung, die nicht zu den vier oben aufgezdhlten
HGF-Forschungseinrichtungen oder weiteren
zustiftenden Organisation gehdren.

Struktur

Geschaftsfiihrer der Ascenion ist Dr.
Christian A. Stein, bisher Leiter der Patent- und
Lizenzagentur (PLA) im Deutschen Humange-
nomprojekt (DHGP) und der Abteilung Pro-
jektmanagement an der Fraunhofer-Patentstelle
fur die Deutsche Forschung. Neben der Zentrale
in Mlnchen werden in den nachsten Wochen
und Monaten direkt vor Ort AuBenstellen des
Unternehmens in Braunschweig an der GBF, in
Munchen an der GSF und in Berlin am MDC ein-
gerichtet, die den engen Kontakt zu den dort
tatigen Wissenschaftlern aufbauen und Teilbe-
reiche des Schutzrechtsmanagements vor Ort
wahrnehmen werden. Auf Seiten des DKFZ strebt
die Ascenion eine enge Zusammenarbeit mit
dem dort bereits etablierten Technologietransfer
unter der Leitung von Frau Dr. Ruth Herzog an.

Vorteile

Die Vorteile der gemeinsamen Verwer-
tung der Technologien der in der Life Science-
Stiftung vertretenen Forschungseinrichtungen
sind vielfaltig. Ascenion wird Brennpunkt fiir

eine kritische Masse attraktiver neuer Technolo-
gien und Verfahren aus den Lebenswissenschaf-
ten flr deutsche, aber auch internationale Lizenz-
nehmer der Pharma- und Biotechindustrie. Grofe
und Zusammensetzung des kinftigen Pa-
tentportfolios werden Ascenion eine auch Uber
Deutschland hinaus sichtbare Position im Markt
verschaffen. Aufwendige Marketing-Instrumen-
te, wie Markt- und Kundenanalysen, Klienten-
kontakte, PR, Netzwerkaufbau etc. missen nicht
fir jede wissenschaftliche Einrichtung einzeln
entwickelt, sondern konnen zentral koordiniert
und durchgefihrt werden. Eine intensive Betreu-
ung ausgrliindungswilliger Wissenschaftler bzw.
Spin-Off-Unternehmen  soll  Griindungen und
Griinder unterstlitzen und den beteiligten For-
schungseinrichtungen zusatzliche Einkunftsmog-
lichkeiten durch Beteiligungserl6se erdffnen.

Leistungsspektrum

Das Leistungsspektrum der Ascenion
umfasst das komplette Spektrum des modernen
Schutzrecht-Managements. Dabei arbeitet die
Ascenion auf allen Gebieten eng mit den betreu-
ten Forschungseinrichtungen zusammen:

Erfindungsakquisition/

Erfinderbetreuung

Um das Potential der Forschungszentren
auszuschopfen und die Anzahl von vermarktba-
ren Technologien und Schutzrechten noch weiter
zu erhdhen, muss ein regelméBiger Austausch
mit den Wissenschaftlern Uber die neuesten Ent-
wicklungen auf ihrem Forschungsgebiet erfol-
gen. Durch aktive Abfrage ist es mdglich, die in
der Entstehung befindlichen Technologien zum
friihest méglichen Zeitpunkt zu erfassen.

Begleitung des

Patentierungsprozesses/

Patentierungsstrategie

Eine mdglichst gute spatere Verwertung
der in den Zentren gemachten Erfindungen setzt
im Regelfall voraus, dass die Erfindungen durch
Patente geschiitzt werden. Sollte nach einer
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ersten Bewertung eine Patentierung sinnvoll
erscheinen, ist die Wahl der richtigen Patentie-
rungsstrategie genauso wichtig, wie die genaue
Verfolgung des Patentierungsprozesses.

Technologie-Audits

und Portfoliopflege

Sowohl das bereits vorhandene Patent-
portfolio der Forschungszentren als auch die lau-
fend neu hinzukommenden Patente miissen in
regelmaBigen Abstanden einer griindlichen
Uberpriifung und Bewertung unterzogen wer-
den. Durch die Abschatzung der moglichen Ver-
marktungschancen und —erl6se soll eine Neu-
ordnung und Bereinigung des Altbestandes nach
wirtschaftlichen  und  strategischen — Ge-
sichtspunkten ermdglicht werden. Negativ be-
wertete Patente sollten frei- oder aufgegeben
werden und so die Kosten fiir die Haltung des
Patentportfolios reduziert werden konnen.

Bewertung von IP

Um eine optimalen Verwertung der vor-
handenen Schutzrechte zu erreichen, muss
deren Marktpotential eingeschatzt werden. Die
Bewertung der Schutzrechte legt damit die
Grundlage fiir die Lizenzierungsverhandlungen
mit etablierten Pharma- und Biotechfirmen bzw.
Start-up Unternehmen und Spin Offs,

Analyse der

Verwertungsstrategie

Die Bewertung der Patente bildet die
Entscheidungsgrundlage flir die Wahl zwischen
den beiden Verwertungsstrategien:
- Vermarktung durch Lizenzvergabe
- Griindung rechtlich eigenstandiger
Unternehmen
Beide Kommerzialisierungsstrategien mussen
hinsichtlich des mdglichen Ertragspotentials, des
Realisierungsrisikos und des Umsetzungsauf-
wandes beurteilt werden.

Verwertung durch

Lizenzierung bzw. Spin Off

Soll die Verwertung ausschlieBlich in
Form einer Lizenzierung vollzogen werden, wird
auf Grundlage der oben angestellten Bewertung
ein geeigneter Lizenznehmer gesucht. Nach
Festlegung der entsprechenden wirtschaftlichen
und rechtlichen Komponenten wird unter Be-
ricksichtigung der Interessen des Patentinha-
bers ein Lizenzvertrag verhandelt und abge-
schlossen.
Soll die Verwertung durch die Griindung eines
Spin Offs erfolgen, das auf der zu verwertenden
Technologie beruht, muss klar die Mdglichkeit
einer Gewinnerzielung aufgezeigt werden kon-
nen, die die Renditeerwartungen potentieller In-
vestoren erfiillt. Die erfolgreiche Platzierung der
Ausgriindung am VC-Markt ist wesentliche Auf-
gabe bei dieser Art der Technologieverwertung.

Spin Off-Coaching

und -Unterstiitzung

Im Gegenzug fur die Einbringung von
Schutzrechten in eine Ausgrindung wird die
Ascenion fur den Schutzrechtsinhaber (das
betreute Forschungszentrum) eine Beteiligung
an dieser Ausgriindung halten.
Die Aufgaben dieses Spin Off-Coaching umfas-
sen u.a. die aktive Beteiligung bei der Erstellung
von Businessplanen, bei der Vermittlung von VC-
Kapital in weiteren Finanzierungsrunden, die
Vermittlung von weiteren Schutzrechten sowie
das IP-Management. Ziel muss dabei sein, einen
mdglichst groBen Beitrag fiir ein gutes wirt-
schaftliches Umfeld fiir die Ausgriindung zu lei-
sten.

Beteiligungsmanagement

Die Hohe der Beteiligung an der Aus-
griindung muss im Verhaltnis zu den in die Aus-
grindung eingebrachten Schutzrechten ange-
messen hoch ausfallen und sollte bei notwendi-

|

|GsF| | GBF | | MDC | [DKFZ: | |

b

gen Finanzierungsrunden oder Kapitalerhéhun-
gen nicht zu stark verdiinnt werden. Dies sichert
eine adaquate Teilhabe an der Steigerung des
Firmenwerts der Ausgrindung. Das Beteili-
gungsmanagement wird von der Ascenion bis zu
einem mit dem Schutzrechtsinhaber abgestimm-
ten Exit geleistet.

Nachverfolgung von

Vertragen/Verletzungen

(einschlieBlich Litigation)

Die sich fiir beide Vertragsparteien aus

den abgeschlossenen Lizenz- und Beteiligungs-
vertragen ergebenden Verpflichtungen missen
einem regelmaBigen Controlling unterzogen
werden.
Ein zweites Aufgabengebiet umfasst die aktive
Suche nach Verletzungen bestehender Patente.
Dies erfordert die standige und intensive Markt-
beobachtung und die dauerhafte Zusammenar-
beit mit den am Patent beteiligten Erfindern. Bei
der Verfolgung dieser Verletzungen von beste-
henden Patenten wird die Planung, Organisati-
on und Durchfihrung von auBergerichtlichen
und gerichtlichen Verfahren in enger Abstim-
mung mit den Schutzrechtsinhabern erfolgen.

Seminare/Vorlesungen/

Weiterbildung zum Thema

IP Management

Um die systematische und professionel-
le Vermarktung von Forschungsergebnissen und
Schutzrechten durch die Ascenion zu institutio-
nalisieren, missen die Wissenschaftler in den
betreuten Helmholtz-Zentren von den Vorteilen
dieser neuen Form des IP Asset Managements
Uberzeugt sein. Dies erfordert sowoh! eine kon-
tinuierliche und vertrauensvolle Kommunikation
in die betreuten Zentren hinein als auch die
Durchfiihrung von Seminaren, Workshops und
Kursen zum Thema IP Management in den
betreuten Einrichtungen.
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Erste Erfolge

Neben dem Aufbau der erforderlichen
Infrastruktur konnte die Ascenion seit ihrer
Griindung im August 2001 bereits erste Projek-
te erfolgreich abschlieBen. Hierzu gehdren u.a.
ein Lizenz- und Beteiligungsvertrag mit der SiRE-
EN AG (einem Spin-Off Unternehmen aus der
GSF), ein Lizenzvertrag mit der Firma BioZone
Uber ein Kafighaltungssystem, 2 Optionsvertra-
ge Uber die exklusiven Rechte an einem mono-
klonalen Antikorper zur Krebstherapie sowie ein
Servicevertrag flir die Haltung mehrerer tausend
Mause als Modellorganismen fiir menschliche
Erkrankungen.

Weitere Informationen erhalten Sie (iber:
Ascenion GmbH

Ingolstadter Landstr. 1

D-85764 Neuherberg

Phone: +49-(0)89-3188140

Fax: +49-(0)89-31881420
info@asenion.de

www.ascenion.de

ascenlon
amhbH

10108 Tochisr dar
Life Science-Stiftung

Komplettmanagement der Schutzrechte von
Forschungseinrichtungen
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TECHNOLOGIETRANSFER M
NATIONALEN GENOMFORSCHUNGSNETZ (NGFN)

«Die Forscher miissen sich im Klaren sein, dass die Be-
ziehung Technologie und Markt ein Seil ist. Da kann der
Markt dran ziehen, dann bewegt sich was. Aber es lasst
sich nicht dran stoBen, dann bewegt sich nichts.»

Knut Heitman

Managing Partner der Venture-Capital-Gruppe Polytechnos

Ein wichtiges Ziel des NGFN ist es, die Ergebnis-
se in der medizinisch-pharmazeutischen For-
schung und Entwicklung zu verwerten und damit
zur Entwicklung marktfahiger Produkte und
Dienstleistungen beizutragen.

Da Wissenschaft und Wirtschaft nur gemeinsam
zum Erfolg gelangen kénnen, ist eine intensive
Kommunikation und enge Zusammenarbeit not-
wendig. Dies ist durch die zentrale Technologie-
transferstelle im NGFN — die TT-NGFN — gewahr-
leistet.

Die TT-NGFN ist an der Fraunhofer Patenstelle
beheimatet, an der seit Jahren erfolgreich Tech-

Michael Braun

nologien aus dem Bereich Life-Science verwertet
werden. Riickgreifend auf dieses Know-how fun-
giert die TT-NGFN im Rahmen des NGFN als Bin-
deglied zwischen den Bereichen Forschung/Er-
findungen und Patent/wirtschaftliche Verwer-
tung.

Innerhalb des Kernbereiches sind im NGFN noch
zwei weitere Transferstellen, Garching Innovati-
on GmbH (fir die Max-Planck-Institute) und
Ascenion GmbH (fir die Helmholtz-Institute),
tatig. Die TT-NGFN ubernimmt jedoch auch hier-
bei eine zentrale Rolle als Anlauf- und Koordina-
tionsstelle.

«Neuerungen gelangen heute tiber Netzwerke aus For-
schern und Unternehmen in den Markt und nicht mehr

so sehr liber die groBen zentralen Forschungs- und Ent-
wicklungsabteilungen.»

Vice-Président Arthur D. Little

Innerhalb des NGFN hat die TT-NGFN folgende
Aufgaben:

Bewertung der

Erfindungen:

Als zentrale Technologietransferstelle

Uberprift die TT-NGFN alle anfallenden For-
schungsergebnisse auf ihre Patentfahigkeit und
ihre wirtschaftliche Verwertbarkeit.
Hierzu fuhrt sie einen Publication Screen durch,
der samtliche Forschungsergebnisse — vor ihrer
Veréffentlichung — nach den oben genannten
Gesichtspunkten innerhalb kirzester Zeit (iber-
priift.

GenomXPress 1/02
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Die TT-NGFN erbringt folgende Leistungen fiir den Kernbereich und die medizinischen Netze:

Dienstleistungen

Kernbereich Medizinische Netze

Besuch der Projektgruppen auf Anfrage X
IP-Akquisition und Planung X
Sammlung und Auswertung von Daten zu Forschungsprojekten X X
Publikationsiiberwachung auf Anfrage X
Kooperationsvertrage X X
Informelle Kontaktpflege mit den am Genomforschungsnetz Beteiligten X X
Patentkoordinierungsteam (PKT) X X
Organisation und Durchfiihrung von Seminaren und Informationsveranstaltungen, extern und intern auf Anfrage X
Organisation und Durchfiihrung von 1 bis 2 Treffen des Gesamtnetzes p.A. X X
Betreuung und Koordination von Patentierungsprozessen X
Partnering Veranstaltungen X X
Anbieten von angemeldeten und erteilten Schutzrechten an Unternehmen X
Verwertungskoordination im Rahmen des Genomforschungsnetzes X X
Lizenzverhandlungen auf Anfrage X
Ausgriindungsaktivitdten auf Anfrage X
Berichte X X
Patentdatenbank X X

Im Bereich Hochschulen / Kliniken betreut die TT-
NGFN bei positiver Bewertung auch danach alle
weiteren Schritte. Fiir die Helmholtz- und Max-
Planck-Institute koordiniert sie diese Aktivitaten
mit den beiden anderen Technologietransferstel-
len — Ascenion GmbH und Garching Innovation
GmbH.

Fir den Bereich Hochschulen und Kliniken gilt:
Die TT-NGFN empfiehlt der Hochschule bzw. Kli-
nik, als Dienstherr, die Erfindung in Anspruch zu
nehmen. AnschlieBend betreut die TT-NGFN den
Patentierungsprozess und die Verwertung des
Schutzrechtes.

Durch die Zusammenarbeit mit einem hochqua-
lifizierten  Patentkoordinierungsteam,  dem
Patentanwalte, Vertreter der Industrie, Ascenion
GmbH, Garching Innovation GmbH und der TT-
NGFN angehdren, wird die TT-NGFN die optima-

Abb. 2: Die Technologietransterstelle TT-NGFN filtert
die wissenschaftlichen Ergebnisse aus dem NGFN nach
patentrechtlichen und wirtschaftlichen Gesichtpunk-
ten, biindelt die erworbenen Schutzrechte und fihrt
sie der Verwertung zu.

le Patentstrategie fiir die einzelnen Erfindungen
entwickeln.
Fir den Bereich Helmholtz-Institute bzw. Max-
Planck-Institute gilt: Die TT-NGFN empfiehlt bei
positiver Bewertung den entsprechenden Agen-
turen die Inanspruchnahme. Diese begleiten
dann den Patentierungs- und Verwertungspro-
zess.
Bei Gemeinschaftserfindungen zwischen Hoch-
schulen / Kliniken und den Helmholtz-Instituten
gilt: Die drei Technologietransferstellen agieren
gemeinsam in enger Absprache bei der Patentie-
rung und Verwertung.

Verwertung der

Erfindungen:

Die TT-NGFN verwertet schutzrechtlich
gesicherte Erfindungen und/oder Know-how im
Auftrag der wissenschaftlichen Institute und Kli-

Krankheiior emeie Gemomnette

niken. Durch die zentrale Stellung der TT-NGFN
innerhalb des Netzes und die guten Kontakte zur
Industrie, sind die besten Voraussetzungen
gegeben, die Schutzrechte erfolgreich zu ver-
werten. Dazu wird durch die TT-NGFN ein Infor-
mations-Portal etabliert, um die Industrie rasch
und gezielt Uber die aus dem NGFN entwickel-
ten Innovationen zu informieren und somit eine
erfolgreiche Verwertung der Schutzrechte zu
ermdglichen.

Durch die GroBe des NGFN und die zentrale Stel-
lung der TT-NGFN innerhalb des NGFN koénnen
Erfindungen geblndelt werden und in soge-
nannten Patentportfolios angeboten werden,
was eine erfolgreichere Vermarktung verspricht.
Eine weitere Mdglichkeit, Innovationen aus dem
NGFN wirtschaftlich zu verwerten, ist die der Fir-
menausgrindung, basierend auf den schutz-
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rechtlich gesicherten Erfindungen. Auch hierbei
unterstltzt die TT-NGFN die Wissenschaftler be-
ratend.

Netzwerkbildung:

Die TT-NFGFN unterstitzt die einzelnen
Partner des NGFN bei Kooperationen sowohl
innerhalb des NGFN als auch bei Kooperationen
mit Unternehmen und Arbeitsgruppen auBerhalb
des NGFN. Dadurch wird die Bildung von Netz-
werken und Technologieallianzen erleichtert.
Diese Unterstiitzung erfolgt vor allem durch Be-
ratung in den Bereichen Kooperationsvertrage,
Geheimhaltungsvereinbarungen  (CDAs) und
Material Transfer Agreements (MTAs).

Weiterbildung:

Die TT-NGFN bietet den beteiligten Wis-
senschaftlern im Genomforschungsnetz mit Se-

minaren und Round-Table-Veranstaltungen so-
wie regelmaBigen Newslettern die Maglichkeit
sich Uber die neuesten wissenschaftlichen und
patentrechtlichen Entwicklungen zu informie-
ren.

Kontakt

Sollten Sie Fragen zu den Bereichen
Patente, Bewertung, Verwertung und Koopera-
tionen haben, kénnen Sie sich jeder Zeit an uns
wenden. Bitte besuchen Sie auch unsere Home-
page: www.pst.fraunhofer.de/ngfn

Fraunhofer Patentstelle

fir die Deutsche Forschung

TT-NGFN

Leonrod StraBe 68 - D-80636 Miinchen

Dr. Florian Becke

Tel +49 (0)89/ 1205-358

Fax +49 (0)89/ 1205-888
florian.becke@pst.fraunhofer.de

Dr. Andrea Hermann

Tel +49 (0)89/ 1205-744

Fax +49 (0)89/ 1205-888
andrea.hermann@pst.fraunhofer.de

Dr. Antje Stanjek

Tel +49 (0)89/ 1205-141

Fax +49 (0)89/ 1205-888
antje.stanjek@pst.fraunhofer.de

ELELL

Abb. 3: Dargestellt ist der Ablauf eines
Bewertungs- und Verwertungsprozesses
fiir verschiedene Teilnehmer im NGFN
vom Forschungsergebnis bis zur wirt-
schaftlichen Verwertung. Die TI-NGFN
bernimmt in allen Féllen die zentrale
Koordinationsfunktion und etabliert
nach dem Prinzip , One face to the
customer” ein attraktives Portal fir die
Industriepartner.
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Seit 7. Februar 2002: Reform des

Hochschullehrerprivilegs in Kraft

Durch das Gesetz zur Anderung des Arbeitneh-

mererfindungsgesetzes &nderten sich zum 7.

Februar 2002 die rechtlichen Rahmenbedin-

gungen fiir Erfindungen an Hochschulen (§ 42

des  Arbeitnehmererfindungsgesetzes)  in

grundlegender Weise.

- Das alte «Hochschullehrerprivileg» gibt es in
Zukunft nicht mehr. Neu gilt: Alle Erfindungen
von Hochschulangehérigen (aus dienstlicher
Tatigkeit, aus Nebentatigkeit und aus Drittmit-
telprojekten) sind dem Dienstherrn zu melden.
Die Hochschule kann sie binnen einer Frist von
4 Monaten in Anspruch nehmen mit der Folge,

dass dann alle kommerziellen Verwertungs-
rechte an dem Forschungsergebnis auf sie
iibergehen. Jede Publikation, die eine patent-
fahige Erfindung enthalten kann, ist dem
Dienstherrn rechtzeitig, in der Regel 2 Monate
vorher, anzuzeigen. Nach Ablauf dieser Infor-
mationsfrist kann die geplante Publikation er-
scheinen.

- Bei der Erfindungsvergiitung stellt das neue

Recht Hochschulangehdrige deutlich guinstiger
als andere Erfinder. Verwertet der Dienstherr
die Erfindung, so erhalt der Erfinder 30% der
durch die Verwertung erzielten Einnahmen. Das
neue Recht nach § 42 Arbeitnehmererfin-
dungsgesetz gilt fir alle Hochschulangehdri-

gen.

- Was wird aus bestehenden Drittmittelvertra-

gen? Sie treten nicht automatisch auBer Kraft,
aber mit dem Ende des Hochschullehrerprivi-
legs andert sich eine Randbedingung fir solche
Vereinbarungen. Eine Ubergangsvorschrift im
Gesetz tragt dem Rechnung: 1 Jahr lang gilt fiir
solche Vertrége (Forschungsauftrage, Koopera-
tionen, “Lehrstuhlvertrage” u.d.) noch altes
Arbeitnehmererfinderrecht. Das gibt den Ver-
tragsparteien ausreichend Zeit, ihre Vereinba-
rungen entweder dem neuen Recht (unter
Beteiligung der Hochschule) anzupassen oder
abzuwickeln.

GENOMICS OF CHRONIC INFLAMMATORY DISORDERS

The Symposium will be hosted by the Inflammation and Environment Network
within the framework of the German National Genome Research Network (NGFN)

July 5th - 7th 2002 - University Hospital Kiel, Germany
Lecture Hall of the Surgical Department - Andreas-Heller-StraBe 7, D 24105 Kiel

Friday, July 5th

Opening Edelgard Bulmahn, Federal Minister of Education and Research (t.b.c.)

Genetic Epidemiology Organizer Michel Krawczack (Kiel), Max Baur (Bonn)

Sarcoidosis Organizer Peter Zabel (Borstel), Manfred Schiirmann (Libeck), Joachim Miller-Quernheim (Borstel)
Diabetes Organizer Peter Zabel (Borstel), Manfred Schiirmann (Libeck), Joachim Miller-Quernheim (Borstel)
Genetic Therapy Organizer Anette Ziegler (Minchen), Burkhard Goke (Minchen), Tom Lindner (Wrzburg)
Saturday, July 6th

Atopic Disease Organizer Ulrich Wahn (Berlin), André Reis (Erlangen)

Periodontitis Organizer Hans-Karl Albers (Kiel), Soren Jepsen (Kiel), Birte GroBner (Kiel)

Intestinal Inflammation Organizer Ulrich R. Folsch (Kiel), A. Salvador Pena (Amsterdam)

Asthma/COPD Organizer Erich Wichmann (Miinchen), Helgo Magnussen (GroBhansdorf)

Sunday, July 7th

Technologies Organizer Hans Lehrach (Berlin), Jochen Hampe (Kiel)

Psoriasis Organizer Enno Christophers (Kiel), Dietrich Kabelitz (Kiel), Stefan Jenisch (Kiel)

Animal Models Organizer Norbert Ligering (Miinster), Martin Hrabé de Angelis (Miinchen), Monika Stoll (Kiel)

Registration Deadline: June 1st, 2002 - Poster Deadline: May 1st, 2002
More Information, Registration and Poster Application: www.mucosa.de/ngfn/meeting Travel grants for selected poster applicants are available.

Frau Claudia Schubert 1. Medizinische Klinik der CAU - Schittenhelmstr.12 - D-24105 Kiel
Tel.:+ 49 (0)431 5973726 - Fax:+ 49 (0)431 5971842 - symposium-2002@mucosa.de
% Bundesministerium . Supported by
fiir Bildung - Merckle GmbH

- Schering Plough

- Pharmaceuticals Inc.
- Falk Foundation
- Applied Biosystems
- Lufthansa-AG
- Pfizer GmbH

und Forschung
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FORUM DE LA COOPERATION FRANCO —
ALLEMANDE EN RECHERCHE

Ein Beitrag zum europdischen Forschungsraum

Die Vision des gemeinsamen europdischen For-
schungsraums ist die treibende Kraft. Ein Motor,
um diese Vision zu verwirklichen, kann und soll
die deutsch — franzdsische Partnerschaft sein.
Am 11. und 12. Februar 02 trafen sich Wissen-
schaftler und Politiker aus beiden Landern, um
uber den Ausbau der bilateralen Forschungszu-
sammenarbeit zu diskutieren. Der Gedanken-
austausch erfolgte in sieben thematischen Ar-
beitsgruppen. Neben der Arbeitsgruppe fir
Pflanzengenomforschung waren dies Luft- und
Raumfahrt,  Nanotechnologie, ~ Materialfor-
schung, Klima- und Umweltforschung, Verkehrs-
forschung und die Gesundheitsforschung.

Am ersten Tag erfolgte die Diskussion in fach-
spezifischen Workshops im «Ministére de la
Recherche», dem franzdsischem Forschungsmi-
nisterium. Ziel dieses Gedankenaustauschs im
kleinen Kreis war es, Uber den Stand der Koope-
ration und (ber Perspektiven konstruktiv, offen
und visiondr zu diskutieren. Die Ergebnisse die-
ser Rundtischgesprache wurden kondensiert in
der sich anschlieBenden Plenarsitzung vorgetra-
gen. Klares Signal in dieser Sitzung war der
Wunsch, die bestehende Kooperation sichtbarer
zu machen und diese hin zum europaischen For-
schungsraum auszubauen. Gefordert sind dabei
der Abbau von strukturellen und institutionellen
Hindernissen und die Erhéhung der innereu-
ropaischen Mobilitdt. Pragmatismus ist bei der
Losung dieser Probleme ein Gebot der Stunde,
betonten Gilles le Chattelier, Direktor im Kabi-
nett des «Ministre de la Recherche» und Uwe
Thomas, Staatssekretdr im BMBF. Hervorgeho-
ben wurde des weiteren die Notwendigkeit eines
Gleichgewichts zwischen nationalen und eu-
ropaischen Forschungsinitiativen. Die beginnen-
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de Kooperation zwischen GABI und Génoplante
kann hier als Modell verstanden werden. Die
Schaffung des europdischen Forschungsraumes
ist dabei die Herausforderung der kommenden
Jahre und kann durch derartige Kooperationen
stimuliert werden. Uwe Thomas versteht diese
Entwicklungen als Herausforderung, um im har-
ter werdenden internationalen Wettbewerb
bestehen zu konnen. Eine europaische Koopera-
tion sieht er als einzige Chance, die technologi-
sche Liicke zwischen Amerika und Europa zu
schlieBen. Ein Mittel dabei ist der Einsatz insti-
tutioneller Forschungsmittel, um  strukturelle
Grenzen und damit gemeint sind auch Lander-
grenzen, iiberwinden zu kénnen. Die Synchroni-
sation bzw. die gemeinsamen Ausschreibungen
von Forschungsvorhaben kdnnen Beispiele fiir
pragmatische Losungen sein. Aber auch gemein-
same Graduiertenkollegs und eine «europdische
Doktorarbeit» als Fernziel konnen helfen, insti-
tutionelle Hiirden abzubauen und die Mobilitat
der Wissenschaftler weiter zu erhdhen. Beide
Ministerien wollen fir gemeinsame Forschungs-
vorhaben Gelder im jeweiligen Etat reservieren,
betonte Gilles le Chattelier vom «Ministeére de la
Recherche».

Am folgenden Tag wurde im franzésischen Senat
im Palais du Luxembourg dieser Gedankenaus-
tausch im Beisein der deutschen Ministerin Frau
Edelgard Bulmahn und des franzdsischen Mini-
sters Roger-Gérard Schwartzenberg fortgesetzt.
Vertreter der sieben Forschungsfelder stellten
thesenartig die Ergebnisse der vortagigen Work-
shops zusammen, die anschlieBend unter Lei-
tung von Senator Pierre Laffitte diskutiert wur-
den. Der Président der Deutschen Forschungs-
gemeinschaft (DFG) Ernst Ludwig Winnacker,

bezeichnete die deutsch — franzdsische Zusam-
menarbeit als Motor des europdischen For-
schungsraums. Die wissenschaftliche Zusam-
menarbeit ist ein entscheidendes Modul fir die
europaische Zusammenarbeit. Er entwickelte
das Bild eines griechischen Tempels, dessen Sau-
len nationale und europdische Forschungspro-
gramme sind. Das diese Saulen verbindende
Dach ist eine Forschungskoordination auf euro-
pdischer Ebene. Gérard Megie, Prasident des
«Centre National de la Recherche Scientifique
(CNRS)», betonte, dass es gelingen muss, die
nationalen Aktivitdten in einen europaischen
Rahmen zu stellen, wozu CNRS bereit ist. Frau
Marion Guillou («Directrice Générale, INRA»)
skizzierte den Weg der als allgemeines Beispiel
geltenden Kooperation von GABI und Géno-
plante. In Deutschland und Frankreich wurden
zeitgleich die beiden nationalen Forschungspro-
gramme Génoplante und GABI ins Leben geru-
fen. Beide Programme besitzen beziiglich der zu
untersuchenden Pflanzen, der wissenschaftli-
chen Fragestellungen und der notwendigen Res-
sourcen zahlreiche Beriihrungspunkte. Um Syn-
ergien zwischen beiden Programmen zu ent-
wickeln und unnétige Dopplungen zu vermei-
den, waren Wissenschaftler und Politiker beider
Seiten bestrebt, die Zusammenarbeit zwischen
beiden Genominitiativen zu fordern. Durch einen
«Bottom up» Ansatz konnten zundchst vier
gemeinsame Projekte zwischen GABI und Géno-
plante am Modellorganismus Arabidopsis ge-
startet werden. Die bisher gemachten Erfahrun-
gen sollen jetzt genutzt werden, um diese Ko-
operation weiter auszubauen. Ziel ist es auch,
anwendungsorientierte gemeinsame Projekte zu
definieren um die Kooperation zu vertiefen.
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Impressionen von deutsch-franzésischen Forschungsgipfel in Paris.

GABI und Génoplante wurden durch beide For-
schungsministerien aufgefordert, ihre Erfahrun-
gen beim Aufbau dieser Zusammenarbeit den
anderen hier anwesenden Forschungsfeldern
ndher zu bringen, um auch in diesen Koopera-
tionen zu entwickeln.

Dariiber hinaus arbeiten heute schon deutsche
und franzdsische Wissenschaftler in dem EURE-
KA-Projekt «CEREQUAL» zusammen und ent-
wickeln gemeinsam molekulare Methoden zur
Qualitdtsverbesserung von Getreide zur Unter-
stiitzung einer nachhaltigen Landwirtschaft und

geslinderen Erndhrung.

Einen globaleren Ansatz brachte Hans-Olaf Hen-
kel, Prasident der Wissenschaftsgemeinschaft
Gottfried Wilhelm Leibniz, in der Diskussion zum
Ausdruck. Die Blindelung von Ressourcen erfolgt
in wirtschaftlichen Unternehmen im globalen
MaBstab. Er ist davon (iberzeugt, dass dies auch
in der Wissenschaft so funktioniert und die
Effektivitdt der Forschung steigern wird. Die bila-
terale Zusammenarbeit zwischen Deutschland
und Frankreich muss der Motor einer globalen
Zusammenarbeit werden. Hinzuzufiigen bleibt

dem nur noch, dass die Schaffung eines européi-
schen Forschungsraums ein Schritt in diese Rich-
tung ist.

Wahrend dieser zwei Tage in Paris wurde deut-
lich, dass das deutsch — franzdsische Symposium
genau zur richtigen Zeit stattgefunden hat und
einen essentiellen Beitrag zur Kooperation zwi-
schen Frankreich und Deutschland leisten wird.
Treffen dieser Art werden folgen miissen, um den
Rahmen der Zusammenarbeit weiter gestalten
zu konnen.

2. PRESSESEMINAR HUMANGENOMFORSCHUNG

am 24. - 26. Juni 2002 in Oberwinter bei Bonn

Fast 50 Teilnehmer und eine «gute Presse»
hatte das 1. Presseseminar Humangenomfor-
schung im vergangenen Jahr (GenomXpress
3/01, S. 29). Daran knlpfen die Geschaftsstel-
len von DHGP und Férderverein jetzt an und
organisieren wiederum gemeinsam das 2. Pres-
seseminar Humangenomforschung zum Thema:
«Warum dauert das so lange mit den neuen
Therapien? — Der langsame Siegeszug der
Molekularen Medizin».

In die Themenwahl sind u.a. die Erfahrungen

eingeflossen, die DHGP und Forderverein bei
ihrer Hotline-Aktion «Genom-Telefon» im Rah-
men des DHGP-Projektleitertreffens 2001 in
Braunschweig gemacht hatten: So vielfaltig die
Perspektiven medizinischen Fortschritts sind,
die sich durch die Genomforschung auftun, so
wenig ist die Offentlichkeit iiber Dauer und Auf-
wand der Therapieentwicklung informiert. Er-
wartungen, die in neue medizinische For-
schungsrichtungen gesetzt werden, werden
daher allzu leicht enttduscht. Deshalb werden

im 2. Presseseminar nicht nur Grundlagenfor-
scher, sondern z.B. auch Wissenschaftler aus
den klinischen Netzwerken des NGFN und aus
dem Bereich Arzneimittelentwicklung zu Wort
kommen. Da vielfach der Wunsch nach wech-
selnden Veranstaltungsorten geduBert wurde,
findet das Seminar nicht wieder in Berlin, son-
dern diesmal in Oberwinter am Rhein im
GroBraum KdIn-Bonn statt. Ein abschlieBender
Experimentierkurs soll wiederum eingeplant
werden.
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EIN MADCHEN AUF ERFOLGSKURS

Das 2. GABI Statusseminar in Bonn
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Alle an GABI beteiligten Forschergruppen so-
wie die Partner aus Industrie, Pflanzenzilichtung
und Vertreter aus der Politik trafen sich am 18.
und 19. Februar 02 in Bonn zum 2. Statussemi-
nar der deutschen Pflanzengenominitiative
GABI. Neben der Darstellung des Standes der
Projekte schafft das Statusseminar die Mdg-
lichkeit, einen Gesamtlberblick Uber den Fort-
schritt der Initiative zu erhalten. Mehr als 150
Teilnehmer fanden in diesem Jahr den Weg ins
Gustav Stresemann Institut.

Die Eréffnungsrede hielt der Referatsleiter fiir
Gesundheit und Biowissenschaften im Bundes-
ministerium flr Bildung und Forschung «GABI
ist eine Erfolgsstory und GABI 2 wird kommen»
war sein Signal. Die Bereitschaft zur Weiter-
flihrung von GABI in einer zweiten Phase zeigt,
dass die bisher geleistete Arbeit honoriert wird
und dass das Potential und die Bedeutung der
Pflanzengenomforschung auch in Zukunft poli-
tisch untermauert werden sollen. Ziel zukinfti-
ger Bemilhungen wird eine intensivere Ver-
schmelzung von Grundlagenforschung und
deren Anwendung sein. Des weiteren soll es
durch konstatierte Aktionen von Wissenschaft-
lern, Politikern, Vertretern der Wirtschaft und
Multiplikatoren wie Lehrern und Journalisten
gelingen, den Verbraucher sowohl fur die
Genomforschung als auch fiir die grine Bio-
technologie zu gewinnen. Mdglich ist dies
durch Produkte, die eine nachhaltige landwirt-
schaftliche Produktion und gesiindere Nah-
rungsmittel garantieren. Als weiteres Ziel
benannte Herr Déllinger die Schaffung einheit-
licher Rahmenbedingungen in Europa. Dies

beinhaltet Laborrichtlinien genauso wie die
Kennzeichnung von Futter- und Nahrungsmit-
teln, und es bedarf praktikabler Schwellenwer-
te bei genetisch modifiziertem Saatgut. Das
Bundesministerium fiir Bildung und Forschung
unterstutzt die Sicherheitsforschung und For-
schung zur Technikfolgeabschatzung mit mehr
als 8 Mio. Euro im Jahr. Die Ergebnisse dieser
Forschung missen nach Déllinger in Zukunft
besser verbreitet werden, um Eingang in die
offentliche Diskussion und das 6ffentliche Den-
ken zu finden. Auf diese Weise wird die Grund-
lage zur Gestaltung einer sachlichen Diskussi-
on Uber die griinen Biotechnologie geschaffen.
Momentan wird diese Diskussion von Seiten
der Gentechnik Gegner eher ideologisch ge-
fuhrt.

Klarzustellen, dass Gentechnik nicht per se gut
oder schlecht ist, wird auch ein Ziel dieser Ver-
sachlichung sein. Die Kldrung, dass Gentechnik
und Genomforschung zwei unterschiedliche
Forschungsfelder sind, ist eine weitere Aufga-
be. Die Ausschreibungen zur zweiten Phase der
Deutschen Pflanzengenominitiative GABI soll
bis spatestens September 2002 erfolgen.

Im Anschluss ergriff Herr Blichting, der Vorsit-
zende des Wirtschaftsverbundes flir GABI, das
Wort und fasste die Bedeutung von GABI in
einem Satz zusammen. Er sagte: «... wenn es
GABI nicht gdbe, msste es entwickelt wer-
den.» Nach seiner Meinung gelang es unter
anderem durch die intensive Arbeit GABIs, die
spat startende Pflanzengenomforschung in
Deutschland zu einem internationalen Schwer-
gewicht zu entwickeln. Die Partnerschaft

offentlicher und privat geférderter Forschung
an acht Pflanzengenomen hat es nicht nur voll-
bracht, nationale Netzwerke entstehen zu las-
sen, sondern auch internationale Kooperatio-
nen anzuregen. Bilaterale Kooperationen wie
zum Beispiel GABI — Génoplante beginnen, auf
die Entwicklung der nationalen und europai-
schen Forschungslandschaft —auszustrahlen.
Herr Biichting betonte die Notwendigkeit einer
paneuropdischen Zusammenarbeit. Wenn es
geldnge, diese auch auf Ubersee auszudehnen,
konnte die bisherige «Win-Win» Situation ge-
starkt werden.

Herr Altmann als gewahlter Vertreter aller GABI
Projekte (Vorsitzender des SCC) ging auf die
Struktur des diesjdahrigen Statusseminars ein.
Das 2. GABI Statusseminar wurde als Arbeits-
treffen aller in GABI involvierten Gruppen ge-
staltet. Neu war die Postersession. Fast alle
GABI Gruppen nutzten die Gelegenheit, ihre
Forschungsergebnisse in Plakatform zur Dis-
kussion zu stellen. Bei «Poster & Beer» kam die
entspannte Atmosphare auf, die es fiir einen
intensiven aber auch informellen Informations-
austausch bedarf. Bei dieser Gelegenheit wur-
de nochmals zum internationalen Gedanken-
austausch im September in Berlin geladen.
GABI organisiert zusammen mit GARNet (U.K.)
und Génoplante (Frankreich) in der Zeit vom
29. September bis 2. Oktober 02 das erste
«Plant Genomics European Meeting» in Berlin.
Am Rande des 2. Statusseminars fand eine Eva-
luierung der drei Arabidopsis Verbiinde und des
Zuckerribenverbundes GABI-Beet statt. Um
dem Gutachtergremium einen besseren Ein-
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Impressionen vom 2 GABI Statusseminar im GSI in Bonn. Uber 150 Teilnehmer nahmen mit Interesse an der Veranstaltung teil.

blick in die Forschung zu ermdglichen, wurde
diesen Forschungsvorhaben die langste Be-
richtszeit eingerdumt. Die Arabidopsis Verbin-
de wie auch GABI-Beet konnten mit sehr guten
Forschungsergebnissen aufwarten und schufen
damit zum einen die Grundlage fir eine Wei-
terforderung des eigenen Projekts. Zum ande-
ren sind Forschungsergebnisse aus diesen Pro-
jekten eine Grundlage fir Arbeiten anderer For-
schergruppen, so dass die Projektberichte auf
allgemeines Interesse stieBen. Neben der her-
vorragenden Forschungsarbeit ist diesen Grup-
pen eine sehr gute Organisation und Koordina-
tion der Zusammenarbeit gemeinsam. Regel-
maBig stattfindende Verbundtreffen sind eine
wichtige Basis dieser Zusammenarbeit. Der aus
drei Verblinden bestehende Superverbund
GABI- Arabidopsis ging bei seinem letzten Tref-
fen noch einen Schritt weiter. Man lud sich Kol-
legen aus dem Rapsverbund ein. Eine nahelie-
gende Verbindung, denn zum einen sind Raps
und Arabidopsis eng verwandte Arten, zum an-
deren ist der direkte Transfer des Modells Ara-
bidopsis auf Raps ein gemeinsames Projektziel.
Was liegt also naher, als mit den Kollegen aus
dem Rapsnetzwerk das weitere Vorgehen und
neue Ziele zu beraten.

Am zweiten Tag des Statusseminars kamen alle
verbleibenden GABI Forschungsgruppen zu
Wort und brillierten mit ebenso guten For-
schungsergebnissen wie die Redner am Vortag.
Deutlich wurde bei dem Statustreffen, dass die
Genominitiative GABI nicht nur mit Leben
erfillt wurde, sondern in ihr Grundlagen
geschaffen wurden, welche die Forschungs-

landschaft in Deutschland verandert haben.
Ziel fur die laufende Projektphase von GABI
und GABI 2 muss es sein, die gut funktionie-
rende Zusammenarbeit innerhalb der jeweili-
gen Verbiinde zu unterstiitzen und zwischen
diesen zu entwickeln. Der Transfer der For-
schungsergebnisse in assoziierte Unternehmen
ist eine weitere Herausforderung in der laufen-
den GABI Phase und muss ein Fokus in GABI 2
sein. Dass Anwendungen der Grundlage bed(ir-
fen, ist dabei allen klar. Denn heute die Grund-
lagenforschung zu vernachlassigen wiirde
heiBen, morgen die Anwendungen teuer einzu-
kaufen.

Die Erfolgsstory GABI soll dariiber hinaus in der
laufenden Phase noch etwas runder werden.
Eine Ausschreibung GABI 1b im letzten Jahr
setzte den Fokus auf die Erforschung der natr-
lich vorkommenden genetischen Diversitat bei
Pflanzen. Insgesamt sieben Forschungsprojekte
und ein Ressourcenzentrum werden demnéachst
ihre Arbeit innerhalb von GABI 1b aufnehmen
kénnen. Durch jeweils 10-minitige Kurzpra-
sentationen stellten die neuen GABI Projektko-
ordinatoren ihr jeweiliges Forschungsvorhaben
dar. Neben der internen Transparenz wurde
durch diese Prasentationen auch die Méglich-
keit geschaffen, Interaktionen aufzubauen und
Synergien mit bereits laufenden Projekten zu
entwickeln.

Die abschlieBende Diskussion gab allen Anwe-
senden die Gelegenheit, Uber die Weiterent-
wicklung zu diskutieren. Besonders hervorzu-
heben ist der Wunsch der GABI Projekte, aktiv
auf die Gestaltung der zweiten Phase Einfluss

zu nehmen. Dieser dem «Bottom up» Prinzip
folgende VorstoB wurde von Vertretern der mit
der GABI Steuerung beauftragten Gremien und
dem BMBF begriiBt. Ein Thesenpapier iiber die
Ausgestaltung von GABI 2 von Teilen der GABI
Gemeinschaft verfasst, wurde zur Diskussion
gestellt und soll auf der breiten Basis aller GABI
Projekte weiterentwickelt werden.

Ebenfalls intensiv diskutiert wurde der Ausbau
der Kooperation mit der franzosischen Pflan-
zengenominitiative Génoplante. Vier Projekte
werden in den kommenden Monaten beginnen,
ihre gemeinsame Arbeit aufzunehmen. Ziel ist
es, diese am Modellorganismus Arabidopsis
beginnende Kooperation auf gemeinsame Pro-
jekte an Nutzpflanzen auszudehnen. Rechtliche
Rahmenbedingungen hierfiir werden momen-
tan durch Génoplante Valor SAS und der PLA
flir GABI erarbeitet und sollen bis Ende des Jah-
res vorliegen. Ebenfalls intensiv unterstitzt
wird dieser Prozess der internationalen Zusam-
menarbeit durch den Projekttrager in Jilich.
Projektideen fiir eine Kooperation kénnen der
GABI Geschaftsstelle mitgeteilt werden, so
dass eine zentrale Koordination erfolgen kann.
Was bleibt zum Abschluss?

Nattirlich ein Dankeschon an die Organisatoren
der Veranstaltung, im speziellen an Frau Harms,
die gute Seele vor Ort. Das 3. GABI Statusse-
minar wird vom 11. bis 12. Februar 2003 in
Bonn zum Erfahrungsaustausch laden.
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WIE BRINGT MAN SINN IN DEN WACHSENDEN
DATENSALAT DER GENOMFORSCHUNG?

Workshop on Data Bases and Data Integration in Genome Research - Patricia Béziat

Am 7. und 8. Februar 2002 fand im Harnack-
Haus in Berlin-Dahlem ein internationaler
Workshop “Data Bases and Data Integration in
Genome Research” statt. Ziel der Veranstaltung
war es, Entwickler und Anwender aus den
Bereichen Datenbanken, Bioinformatik und
Genomforschung zusammen zu bringen, um
sowohl aktuelle Arbeiten in Forschung und Ent-
wicklung vorzustellen, als auch neue Aspekte
und Alternativen beim Einsatz von Datenbank-
technologie fur die Genomforschung zu disku-
tieren. Daneben sollte der Workshop Gber die
Mdglichkeiten informieren, die sich innerhalb
des  Nationalen  Genomforschungsnetzes
(NGFN) zur Vernetzung der anfallenden Daten
bieten.

Organisiert wurde die Tagung vom Berliner
Centrum flir Genombasierte Bioinformatik
(BCB) und dem Institut fir Informatik, Bereich
Datenbanken und Informationssysteme, der
Humboldt-Universitat Berlin. Weitere Unter-
stitzung erhielt die Veranstaltung von der
Firma IBM und dem Berlin-Brandenburger Gra-
duiertenkolleg  “Verteilte  Informationssys-
teme”.

Entsprechend dem Anspruch, moderne Techni-
ken der Informatik in der biomedizinischen
Anwendung zum Einsatz zu bringen, umspann-
ten die Vortrdge ein weites Spektrum von der
Datenbanktheorie tber Prototypen verschiede-
ner Datenbanken und Datenintegrationssyste-
me bis hin zu Beispielen flir den konkreten
Datenbankeinsatz, etwa in der Verbindung von
Genexpressions- und Patientendaten. Wéhrend
sich der erste Tag, organisiert von Professor
Johann-Christoph Freytag, Humboldt-Univer-
sitat Berlin, iberwiegend mit den Grundlagen
und groBen, verteilten Datenbankprojekten
befasste, rlickte der zweite Tag, organisiert von
Professor Martin Vingron, Max-Planck-Institut
fir molekulare Genetik, die Anwendung und
die drangenden Probleme des NGFN in den
Mittelpunkt.

Die Darstellung umfassender Konzepte und
Produkte zur Datenintegration in der Genom-
forschung bildeten den Inhalt sowohl des
ersten, als auch des letzten Vortrages. Peter

Schwarz, IBM Almaden Research Center, USA,
sprach gleich zu Beginn eines der Hauptproble-
me in der Bioinformatik an: Ein GroBteil biolo-
gischer Daten befindet sich nicht innerhalb tra-
ditioneller Datenbanksysteme, sondern verteilt
sich auf die verschiedensten Datenquellen. Mit
DiscoveryLink stellte Schwarz ein Datenbank-
Management-System vor, welches auf eine
Vielzahl unterschiedlicher Datenquellen zugrei-
fen und sie so fur die Wissenschaft verfliigbar
machen kann. Den Abschluss des Workshops
bildete Thure Etzold, LION Bioscience, Cam-
bridge. Der Vater des Sequence Retrieval
Systems (SRS) fasste nochmals die vielféltigen
Probleme zusammen, die sich bei der Zusam-
menflhrung von Daten aus verschiedenen
Quellen ergeben. Er betonte, dass nur eine
genaue Kenntnis der verwendeten Datenquel-
len es Uiberhaupt ermdglicht, diese auf sinnvol-
le Weise miteinander zu integrieren. Dabei
miissen Uberlappungen und Interaktionen zwi-
schen den einzelnen Domanen erkannt wer-
den.

Mit der Integration von Daten beschaftigte sich
auch Klaus Heumann, Biomax Informatics AG,
Martinsried. Flr erfolgreiche Wissenschaft ist
heutzutage ein globaler Zugriff auf verschie-
denste, lokal generierte Daten erforderlich.
Allein der Versuch, in flat-files organisierte
Daten mit denen in relationalen Datenbanken
zu integrieren, bringt jedoch bereits haufig
Schwierigkeiten mit sich. Mit ahnlichen Proble-
men setzte sich Barbara Eckman, IBM Life
Science Solutions, USA, auseinander. Sie stellte
mit TINet (Target Informatics Net) ein von Gla-
xoSmithKline entwickeltes Datenintegrations-
System vor, welches die Daten einer Vielzahl
verschiedener Datenbanken (u.a. Mouse Geno-
me Database (MGD), Gene Expression Data-
banks (GXD), SwissProt, PubMed, Gene Cards
etc.) verflighbar macht. Sdmtliche Datenquellen
und Methoden sind dabei (ber eine SQL-like
query language verfiigbar.

Peter Bunemann, Edinburgh University & Uni-
versity of Pennsylvania, stellte ein weiteres Pro-
blem zur Diskussion, welches in der Bioinfor-
matik zunehmende Bedeutung bekommt: Die

Herkunft vieler Daten in den frei verfiigbaren
Datenbanken ist flir viele Wissenschaftler nicht
mehr ersichtlich. Ein GroBteil der bioinformati-
schen Datenbanken enthélt keine Primardaten
mehr, sondern stellt Extrakte anderer Daten-
banken dar. Einzelne Datensatze durchlaufen
zum Teil umfangreiche Filter-, Transformations-
und Annotationsprozesse sowie manuelle Kor-
rekturen. Das Nachzeichnen der Entwicklung
einzelner Datensatze kann dadurch extrem
komplex werden. Ein Verzicht auf diese
Beschreibung kann jedoch den enormen Mehr-
wert, den von Hand gepflegte (curated) Daten-
banken haben, teilweise in Frage stellen.

Eine Einstimmung auf die anwendungsorien-
tierten Themen des nachsten Tages bot der Bei-
trag von Stefan Haas, Max-Planck-Institut fiir
Molekulare Genetik, Berlin. Haas stellte ver-
schiedene Werkzeuge zur Untersuchung von
EST Clustern (GeneNest) und Splice-Varianten
(SpliceNest) von Genen vor. Basierend auf
gepflegten Datenbank erlauben es diese Pro-
gramme dem im Labor tatigen Wissenschafter,
ESTs zu verschiedenen Splice-Varianten eines
Gens zu assemblieren und diese anschlieBend
mit genomischer DNA zu vergleichen. Die kon-
kreten Probleme des Datenhaushaltes im Alltag
der Genomforschung wurden auch von Roland
Eils (Heidelberg), Martin Dugas (Minchen) und
Tim Lu (Kiel) thematisiert, die sich mit microar-

ray-Daten und  genetischer Information
beschaftigten.
Steffen Schulze-Kremer, Ressourcenzentrum

des Deutschen Humangenomprojekts, Berlin,
stellte die Rolle der Primardatenbank im Rah-
men des Nationalen Genomforschungsnetzes
(NGFN) vor. Ihr Ziel ist es, alle anfallenden
Daten der verschiedenen Partner innerhalb des
NGFN zu beherbergen und mit anderen groBen,
internationalen Datenbanken zu verbinden.
Besonderes Augenmerk wird dabei auf die ent-
sprechende Standardisierung der verschiede-
nen Daten gelegt, welche durch Ontologien
realisiert wird.

Eine Datenbank zur Unterstiitzung der eigenen
Mitarbeiter eines multinationalen Unterneh-
mens stellte Georg Beckmann, Schering AG,
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Berlin, vor. Die “Corporate Gene Database”
(CGDB) verbindet genbezogene Daten aus
externen und firmeninternen Quellen, um Wis-
senschaftlern einen mdglichst komfortablen
Zugang und umfassenden Uberblick tiber die zu
einem bestimmten Gen verfiigbaren Daten zu
ermdglichen. Beckmann betonte, dass die Qua-
litdt oder vielmehr der Erfolg einer Datenbank
ausschlieBlich durch die Akzeptanz und Zufrie-
denheit ihrer Nutzer bestimmt wird. Bereits bei
der Planung muss daher darauf geachtet wer-
den, dass eine Datenbank nicht nur den augen-
blicklichen, sondern auch den zukiinftigen
Anspriichen der mit ihr arbeitenden Wissen-
schaftler gerecht wird.

Wolfgang Glitscher, Fraunhofer-Institut fir
Software und Systementwicklung, Berlin, pra-

sentierte eine BMBF-geforderte Telematikplatt-
form fur medizinische Forschungsnetze (TMF)
in Deutschland. lhr Ziel ist die Entwicklung und
Implementierung einer effizienten [T-Infra-
struktur zur Verknlpfung der verschiedenen
Informations- und Kommunikationssysteme,
die im Bereich der medizinischen Forschung
verwendet werden. So sollen im Rahmen dieses
Projekts beispielsweise eine Pseudonymisie-
rungs-Software entwickelt, sogenannten public
key infrastructures etabliert und verschiedene
Systeme zur Unterstiitzung der klinischen For-
schung implementiert und evaluiert werden.

Die gute Neuigkeit dieses Workshops war zwei-
felsohne, daB die notwendigen Werkzeuge zur
Sammlung und Integration der heterogenen
Datensatze des NGFN im Prinzip existieren. Es

ist jedoch noch ein weiter und milhsamer Weg
bis hin zu einer Integration. Limitierungen wer-
den letztendlich weniger durch die technischen
Mdglichkeiten, als vielmehr durch mangelhafte
Kommunikations- und Organisationsstrukturen
gesetzt.

Die Abstracts und Unterlagen zu vielen, auch der
nicht hier erwdhnten Vortrdge konnen unter
http://bch.molgen.mpg.de eingesehen werden.

Dr. Patricia Béziat

Berliner Centrum fiir

Genombasierte Bioinformatik (BCB)
Max-Planck-Institut fir molekulare Genetik
lhnestr. 63-73 - 14195 Berlin

Tel.: 030-8413 1716 - Fax: 030-8413 1671
beziat@molgen.mpg.de

Peter Schwarz, IMB Almaden Research Center, USA,
bei seinem Vortrag «Don't Scrap it, Wrap it: A Federa-
ted Database Approach to Integrating Life Science
Data»

Teilnehmer des Workshops (ber Datenbanken und Datenintegration
in der Genomforschung bei der Diskussion (ber ihre Arbeit

WISSENSCHAFTLICHER AUSTAUSCH MIT ASIEN

Angela Haese

Stipendien fiir China

und Indonesien

Das Interesse an einer Kooperation von
und mit Forschungsinstitutionen in Asien
nimmt stetig zu. Um die steigende Nachfrage
nach wissenschaftlicher Zusammenarbeit zu
unterstitzen, bietet das Sonderprogramm Bio-
wissenschaften 2002/2003 des DAAD beson-
ders qualifizierten Doktoranden und Postdocs
Stipendien  flir  weiterqualifizierende  For-
schungsaufenthalte in der VR China einschlieB-
lich Hongkong, Indonesien und auch Brasilien.

Der Deutschen Akademischen Ausstauschdien-
stes (DAAD) e.V. ist eine Mittlerorganisation
der Auswartigen Kulturpolitik sowie der Hoch-
schul- und Wissenschaftspolitik. Die Mittel fir
dieses Programm werden vom Bundesministe-
rium fiir Bildung und Forschung (BMBF) zur Ver-
fligung gestellt. Dieses Forderprogramm soll
vor allem der Vorbereitung von kiinftigen
gréBeren Projekten und Kooperationen in den
Biowissenschaften im Rahmen der Wissen-
schaftlich-Technologischen ~ Zusammenarbeit
(WTZ) mit den genannten Landern dienen. Ent-

sprechend dieser Zielsetzung sollen insbeson-
dere Vorhaben gefordert werden, deren Ergeb-
nisse eine spatere industrielle Verwertbarkeit
erwarten lassen. Vorrangig gefordert werden
Antrage aus folgenden Forschungsfeldern:
Bioinformatik, Proteomics, nachhaltige Biopro-
duktion, Nanobiotechnologie, Tissue Enginee-
ring.

Die Stipendien werden fiir Vorhaben mit einer
Laufzeit zwischen 3 und 12 Monaten vergeben.
Dieses Programm ist bis Ende 2003 befristet.
Die nachsten Bewerbungstermine fiir Aufent-




News & Confuse - Info

26

halte, die langer als 6 Monate dauern sollen,
sind am 1. April 2002, 15. Juli 2002 und 1.
Dezember 2002. Antrdge fiir Aufenthalte bis zu
6 Monate kdnnen jederzeit beim DAAD gestellt
werden.

Weitere Informationen bei:

DAAD

Referat 421 - z.Hd. Frau S. Scherzer
Postfach 20 04 04 - D-53134 Bonn

Tel.: (0228) 882-560 - Fax: (0228) 882-662
scherzer@daad.de

ASIA-Link - EU Kooperation

im Hochschulbereich

Die Europdische Kommission richtete
kiirzlich das Asia - Link Programm ein, um die
Zusammenarbeit im Bereich der Hochschulbil-
dung zwischen der Europédischen Union und
Std- und Sidostasien sowie China zu fordern.
Das Programm unterstiitzt beispielsweise die
Verbesserung und Forderung der Qualifikation
und Mobilitat der postgraduierten Studenten
und des Lehr- und Verwaltungspersonals in
Hochschuleinrichtungen durch Fortbildungs-
maBnahmen vor Ort und im Ausland. Es fordert
den Erfahrungsaustausch und die gegenseitige
Kenntnis und
Anerkennung von Studiengdngen sowie Zulas-
sung zu Hochschulen der anderen Region.
AuBerdem sollen die Grundlagen fir die weite-
re Zusammenarbeit geschaffen werden, unter
Anderem beispielsweise durch Vereinbarungen
iiber die Ubertragbarkeit von Studienleistungen
und gegenseitige Anerkennung der akademi-
schen Abschliisse und Zulassung zu Hochschu-
len der jeweils anderen Region. Um die Attrak-
tivitat der europdischen Hochschulbildung zu
steigern, sollen in den teilnehmenden Léndern
Asiens Informationen Uber das Hochschulsy-
stem in der EU besser verflighar gemacht wer-
den. Das Angebot an Auslandsstudien fiir asia-
tische Studenten soll erweitert werden.
Die Antragsfristen sind 24.05.2002
24.10.2002. Weitere Informationen im
Internet:
http.//europa.eu.int/comm/europeaid/projec-
ts/asia-link/index_en.htm

und

Infos zu Forschungs-

aufenthalten von

Wissenschaftlern aus Asien

Das Interesse von Studierenden und
Wissenschaftlern aus China und Indien an
einem Forschungs- oder Studienaufenthalt in
Deutschland wadchst. Bei einer Einzelanfrage
nach einem Forschungsaufenthalt in einer
Arbeitsgruppe tauchen manchmal eine Reihe
von Fragen auf. Was sagen die eingereichten
Unterlagen aus, wer kann den Bewerbern und
den gastgebenden Labors Hilfestellung geben?
Wer kennt sich in der sich zur Zeit stark wan-
delnden Hochschul- und Forschungslandschaft
Chinas aus?
Hilfestellungen bei derartigen Fragen bieten die
AuBenstellen des DAAD. Der DAAD unterhélt
unter anderem ein weltweites Netzwerk von
Biiros, die Kontakt, Beratung und Information
vor Ort bieten und Uber detaillierte Kenntnisse
der Hochschulen und Forschungseinrichtungen
des Landes verfligen. Zur Beurteilung von
Unterlagen kann auch von deutscher Seite aus
Kontakt zu diesen AuBenstellen, deren Adres-
sen im Internet unter www.daad.de und fiir
China und Indien unten aufgefihrt sind, aufge-
nommen werden. Neben der Beratung bietet
der DAAD auch Stipendien an.

AuBenstelle New Delhi

German Academic Exchange Service
Regional Office

Bangladesh, India, Nepal, Sri Lanka

176, Golf Links - New Delhi 110003 - Indien
Tel.: (0091/11) 46 15-148, 46 15-009

Fax: (0091/11) 46 90-919
daadnd@bol.net.in

AuBenstelle Peking

Deutscher Akademischer Austauschdienst
Xisanhuan Beilu 2 - P. 0. Box 8936-46
100089 Beijing - VR China

Tel.: (0086/10) 684 56 7-02 und 03

Fax: (0086/10) 684 56 7-04
postmaster@daad.org.cn

Geschéftsstelle Bonn-Bad Godesberg
DAAD

Postfach 20 04 04, 53134 Bonn

Tel.: (0228) 882-0

Fax: (0228) 882-444
postmaster@daad.de

Besondere Probleme wirft die Umstrukturie-
rung der chinesischen Universitdts- und For-
schungslandschaft auf. Noch immer gibt es in
China weniger Studienplatze als Bewerber. Da
es in letzter Zeit zu einem Andrang chinesischer
Studienbewerber auf deutsche Universitaten
gekommen ist und dabei manchmal gefalschte
Dokumente eingesetzt wurden, richtete der
DAAD im letzten Jahr mit Unterstitzung des
Auswadrtigen Amtes in der Deutschen Botschaft
in Peking eine neuartige «Akademische Prif-
stelle» ein. Dort werden chinesische Studien-
bewerber auf freiwilliger Basis auf fachliche
Eignung und Sprachkenntnisse geprift. Einge-
reichte Dokumente werden auf Echtheit beur-
teilt. Die Akademische Priifstelle dient zwar
vorrangig chinesischen Studierenden, kann
aber auch gegebenenfalls von deutscher Seite
zu Rate gezogen werden. Eine vergleichbare
Einrichtung existiert in Indien nicht.

Akademische Priifstelle Peking (APS)
Frau Susanne Otte
kuaps@163bj.com

Fax : 0086 10 6590 71 40

Tel : 0086 10 6590 71 38

Auch die Wissenschaftsreferenten an den deut-
schen Botschaften konnen Informationen zu
Forschungsinstituten und Hochschulen geben.
Ansprechpartner und Adressen:

China

Herr Dr. Abel - Ambassady of the

Federal Republic of Germany

17, Dongzhimenwai Dajie

Chaoyang District - Beijing, 100 600 - China
Tel: 00 86 10 65 32 21 61 (Zentrale)
Fax: 00 86 10 65 32 53 36

Indien

Herr Liiders - Ambassady of the

Federal Republic of Germany

PO Box 613 - New Dehli 110 001 - India
Tel: 00 91 11 687 18 31 37 (Zentrale)
Fax: 00 91 11 687 31 17
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«DIE ENTSCHLUSSELUNG
DES MENSCHLICHEN GENOMS»

Miinzwettbewerb fiir Nachwuchskiinstler 2001 - J6rg Wadzack

Das Bundesamt fiir Bauwesen und Raumord-
nung (BBR) ist zustandig flr die Durchfiihrung
von Minzwettbewerben im Auftrag der Bun-
desrepublik Deutschland und fihrt im Auftrag
des Bundesministeriums der Finanzen auch die
kiinstlerischen Wettbewerbe zur Gestaltung der
Gedenkm{inzen durch.

Jahrlich lobt das BBR fiinf Wettbewerbe aus, zu
denen bis zu 30 Kinstler eingeladen werden.
Um diese Wettbewerbe auf hohem gestalteri-
schem Niveau durchfiihren zu konnen, muss die
Kiinstlerkartei stetig erweitert werden; vor
allem aber gilt es, jlingere Kinstler an die Pro-
blematik einer Miinzgestaltung heranzufiihren.
In den deutschen Kunsthochschulen wird die
kiinstlerische Auseinandersetzung mit dieser
Sparte der Kleinplastik kaum oder gar nicht
mehr gelehrt.

Vor diesem Hintergrund veranstaltet das BBR
gemeinsam mit dem Bundesministerium der
Finanzen und dem Vertreter des Beauftragten
der Bundesregierung flir Angelegenheiten der
Kultur und der Medien einen Wettbewerb zur
Nachwuchsforderung junger Kunstler, die an
diese spezielle kiinstlerische Aufgabe herange-
flhrt werden sollen.

Vor dem Hintergrund der Ereignisse um die Ver-
offentlichung der Sequenz des menschlichen
Genoms und dem damit verbundenen Interesse
der Offentlichkeit, wurde als Thema des Nach-
wuchswettbewerbes 2001 «Die Entschliisse-
lung des menschlichen Genoms» gewahlt.

Der Wettbewerb zur Gestaltung einer 5-Euro-
Minze wurde im Mai 2001 ausgelobt. Die
Kiinstler hatten bis zum 20.11.2001 Zeit, ihre
Entwiirfe einzureichen. Einzureichen waren
zeichnerische Darstellungen einer Bildseite, auf

der das Thema umzusetzen war, und einer Wert-
seite einer kreisrunden Miinze, die als wesentli-
ches Element den Bundesadler als Staatswap-
pen zeigen muss. AuBerdem mussten die Kiinst-
ler eine Gipsplastik von der Bild- wie der Wert-
seite erstellen, die den technischen Anforderun-
gen einer direkten Miinzherstellung geniigte.
Gipsmodelle sind traditionell Vorlagen zur Her-
stellung der Pragestempel.

Insgesamt wurden 20 Arbeiten eingereicht. Eine
unabhdangige Jury, die sich aus Vertretern der
Staatlichen Miinze Berlin, Vertretern der betei-
ligten Ministerien (Finanzen, Wirtschaft, Kultur)
und einem Vertreter des DHGP zusammenge-
setzte, hat in 4 Wertungsdurchgédngen die bes-
ten Entw(irfe ausgewahlt:

Bewertungskriterien waren im wesentlichen die
handwerkliche Ausfihrung der Arbeit sowie die
kiinstlerische Auseinandersetzung mit dem
Thema. Wichtiges Kriterium fiir die Wertseite
war dariiber hinaus die gestalterische Umset-
zung des Staatswappens. Da es fiir die Gestal-
tung des Adlers keine konkreten Vorgaben
gegeben hatte, fielen die Ausflihrungen sehr
vielfaltig aus. Strahlte der Adler nicht geniigend
«staatliche Wirde» aus, so fiel dieser Entwurf
selbst bei sehr guter kiinstlerischer Umsetzung
des Themas spatestens im 3. Wertungsdurch-
gang heraus.

Die Jury vergab Preise fiir die ersten vier Platze.
In der Jurywertung fiir den 1. Platz (Abb. 1a und
1b), Preistrdgerin Viktoria Friihauf, heift es:
«Der Entwurf vermittelt in einer klaren Symbol-
sprache drei wesentliche Elemente des Ent-
schliisselungsprozesses des menschlichen Ge-
noms. Das zentral angeordnete Chromosomen-
paar verdeutlicht als kleinstes Bauteil die orga-

Abb.1a

Abb.1b

Abb. 2a Abb. 2b

nische Ebene. Die Doppelhelix stellt dagegen
die Anordnung der DNA dar. Somit wird auch
auf das Ausbuchstabieren des Genoms als com-
putergesteuerter technischer Prozess assoziiert,
aus dem sich schlieBlich eine gewaltige Daten-
bank entwickelt hat.
Die Konturen eines im Profil gesehenen mensch-
lichen Gesichts umschlieBen das Chromoso-
menpaar, um den Bezug des Menschen zu sig-
nalisieren. Die kiinstlerische Verbindung dieser
Elemente ist hervorragend gelungen. Es besteht
ein kompositorischer Einklang von Bild- und
Werteseite — einzelne Elemente wiederholen
sich. Sichtbar wird dies in der Form der Doppel-
helix, deren Elemente in den Fliigeln des Adlers
auf der Wertseite wieder aufgenommen wer-
den. Die nicht ganz zentrale Position entspricht
der Anordnung der Bildseite. Die handwerklich
saubere Ausflihrung und die klare Gliederung
tiberzeugt.

Insgesamt (iberzeugte das Preisgericht die

anschauliche und reliefplastisch ~ gekonnte

Umsetzung des Themas.»

Die Preistrager in der Ubersicht:

1. Preis: Viktoria Frihauf aus Hanau, Zeichen-
akademie Hanau, betreut durch Herrn Otto,
Preisgeld 750,- Euro

2. Preis: Carsten Mahn aus Berlin, Kunsthoch-
schule WeiBensee, betreut durch Herrn Heinz
Hovyer, Preisgeld 550,- Euro (Abb. 2a und 2b)

3. Preis: Barbara Geiler aus Fiirth, Akademie der
Bildenden Kiinste Niirnberg, betreut durch
Herrn Reinhard Eiber, Preisgeld 400,- Euro
(Abb. 3a und 3b)

4. Preis: Irene Pétzug aus Berlin, Kunsthoch-
schule WeiBensee, betreut durch Herrn Heinz
Hoyer, Preisgeld 250,- Euro
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German Society of
Human Genetics

13th Annual Meeting

Sept 28th 2002 - Oct 2nd 2002
in Leipzig/Germany

together with the

Austrian Society of
Human Genetics

and tha

Swiss Society of
Medical Genetics

et

and tha

German Human
Genome Project

2002

More information and online-registration at:
www.SFK-Hamburg.de
www.dhgp.de/lgenome02.html

Dead line for abstracts: May 15th 2002 -
Abstracts should be submitted through the con-
gress homepage (see above). Abstract submissi-
on will be confirmed. Deadline for early regisra-

tion: June 15 2002

Location

Universitat Leipzig und Gewandhaus
UniversitatsstraBe 5

D-04109 Leipzig

Organiser

German Society of Human Genetics
Austrian Society of Human Genetics
Swiss Society of Medical Genetics
German Human Genome Project
Association for the Promotion of
Human Genome Research

For further information please contact:
German Human Genome Project
Managing Office of the Scientific
Coordinating Committee (SCC)
Heubnerweg 6 - 14059 Berlin

Phone: x49-30-326 39-171

Fax: x49-30-326 39-262
dhgp-info@dhgp.de

SFK GmbH

Sander Fachkongress Organisation
Blumenau 18 - D-22089 Hamburg
Phone x49-40-250 19 59

Fax: x49-40-250 39 28
info@SFK-Hamburg.de

Preliminary Programm
The conference language is English

Sunday, September 29th 2002

13.00-17.00
13.00-14.30
15.00-16.45

17.00-18.00
18.15-19.15
19.30

Registration

Quality Control Workshops, Technical Workshops
Membership Assembly of the Berufsverband
Medizinische Genetik e.V.

Opening Ceremony

Public Lecture, Gewandhaus

Welcome Reception

Monday, September 30th 2002

08.00-18.00
08.30-10.15

11.00-12.30

13.00-15.00

15.00-16.30

17.00-18.30

20.00

Registration

Plenary Session (Gewandhaus)

Human Genetics and the Human Genome Project
Parallel Symposia

S1: Genetic Epidemiology

$2: Cancer Genetics

S3: Preimplantation and Prenatal Diagnosis
S4: Genomics I-Sequencing and cDNAs
Poster Session |

Quality Control and Technical Workshops
Parallel Workshops

W1: Clinical Genetics

W2: Cytogenetics |

W3: Molecular Genetics |

W4: Genomics Il — Functional Genomics/
Expression Analysis/Proteomics

Parallel Workshops

WS5: Neurogenetics

W6: Cancer Genetics

W?7: Molecular Genetics II

W8:Genomics Ill — Bioinformatics

Social Evening at the Moritz Bastei

Tuesday, October 1st 2002

08.30-10.00

11.00-12.30

13.00-15.00
15.00-16.30

17.00-18.30

19.00

Parallel Symposia

S5: Dysmorphology / Syndromology

S6: Predictive Testing

S7: Complex Diseases

$8: Genomics IV — Model Organisms
Parallel Symposia

S9: Therapy of Genetic Diseases

$10: Developmental Genetics

S11: Genetic Discrimination

S12: Genomics V — Molecular Medicine
Poster Session Il

Parallel Workshops

W9: Prenatal Diagnosis

W10: Pharmacogenetics

W11: Cytogenetics Il

W12: Imprinting

W13: Genomics VI — Chemical Genomics
Parallel Workshops

W14: Complex Diseases

W15: Genetics in Assisted Reproduction
W16: Genomics VII - Problems of Informed Consent
in Pharmacogenomic Studies

W17: Bioethics / ELSI

W18: Genomics VIII - Patenting
Membership Assembly of the GfH

Wednesday, October 2nd 2002

08.30-09.30
09.30-12.00

Keynote Lecture
Selected Presentations
Awards Closing Ceremony
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29 Registration Form

FACSIMILE REGISTRATION

13th Annual Meeting of the German Society of Human Genetics - German Human Genome Meeting 2002
September 29th 2002 - October 2nd 2002

SFK GmbH - Sander Fachkongress Organisation - Blumenau 18 - D-22089 Hamburg - Congress Registration

FAX'NO X49-40-250 39 28

or register online: www.dhgp.de/genome02.html - www.SFK-Hamburg.de

First Name Last Name Title
Institution/Company Division/Department

Address ZIP/Postal Code/City

Phone/Fax e-mail

Registration Fee

before June 15 after June 15
] member of GfH, OGH,SGMG, DHGP Euro 92,- Euro 130,-
please quote »Forderkennzeichen«

[ ] non-member Euro 195,- Euro 230,-
[] Students (ID required) Euro 77,- Euro 77,-
Method of Payment

[ ] Payment per unique debit (only german participants)

Account by Bank

Bankno(BLZ) Account no
L] credit-card L] VISA (] mastercard
valid ___/__ No_ (16 sign)

(] Bank Transfer; COMMERZBANK Hamburg - Swift Code: DECOBAHHXXX - BLZ: 20040000 - Acc. no. 340035502
Social events
[ ] gettogether Sept. 29th 2002 _____ person(s) free

[] congress party Sept. 30th 2002 person (s) & 30,- Euro

Date Signature
Please copy
and use for registration
by fax!
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THE GENETIC AND MOLECULAR BASIS
OF HUMAN DISEASE

«A Symposium of the German National Genome Research Network (NGFN)
and the German Human Genom Project (DHGP)«

2

D

MIT DEM

Geplante Inhalte:
Vortragsbldcke mit jeweils einem externen
Key-Note Speaker und bis zu
7 Kurzvortragen von Teilnehmern des
NGFN/DHGP zu den Themen:
- Functional Genomics
- Proteomics/Bioinformatics
- Model Organisms
- Genetic Medicine
parallele Workshops zu den Themen:
- Expression Profiling
- SNP-Genotypisierung/Genetische
Epidemiologie
- Datenintegration
- Was erwartet die Industrie von
der Genomforschung?

Abstracts/Prdasentation

Das Programmkomitee wahlt aus allen ein-
gereichten Abstracts 28 Kurzvortrage und eine
begrenzte Anzahl an Postern aus. Damit wird
nicht jeder eingereichte Abstract die Mdglich-
keit zur Prasentation (mindlich oder als
Poster) erhalten.

Das Symposium

ist fur externe Interessenten offen, Prasenta-
tionsmaoglichkeiten bleiben NGFN und DHGP
Partnern vorbehalten (ausgenommen ein-
geladene internationale Key-Note Speaker).

Die Teilnehmerzahl
ist auf max. 550 Personen begrenzt. Die offizi-
elle Sprache wird Englisch sein.

Mationales
Ganomborschungsnetz

DAS 1. GEMEINSAME SYMPOSIUM DES
NATIONALEN GENOMFORSCHUNGSNETZES (NGFN)

DEUTSCHEN HUMAN GENOM PROJEKT (DHGP)

FINDET STATT VOM 17. BIS 19. NOVEMBER 2002
M HOTEL GRAND HYATT,
MARLENE-DIETRICH-PLATZ 2 IN BERLIN

Einreichen der Abstracts bis zum 30. August
beim Projektmanagement.

KEINE Kongressgebtihren fir Mitglieder des
NGFN und DHGP.

Anreise- u. Hotelkosten kdnnen aus Reisemit-
teln der Projekte finanziert werden.

Das vorldufige Programm mit weiteren Infor-
mationen und Anmeldeformular erscheint im
Mai/Juni.

Kontaktadresse
Projektmanagement des NGFN
Koblenzer StraBe 112 - D-53177 Bonn
Tel.:+ 49 (0)228 3821 331/336
anja.huegel@dir.de

www.ngfn.de
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AUSGABEN FUR BILDUNG,
FORSCHUNG, WISSENSCHAFT IN 2000

Angela Haese

Destatis, das Statistische Bundesamt, ver-
offentlichte im Februar diesen Jahres die Auf-
wendungen fiir Bildung, Forschung und Wis-
senschaft. Danach wurden im Jahr 2000 in
Deutschland 180,5 Mrd. Euro fiir Bildung, For-
schung und Wissenschaft ausgegeben. Dies
waren — wie im Vorjahr — 8,9% des Bruttoin-
landsprodukts. Gegentber 1999 stiegen die
Ausgaben um 2,0%.

Der gréBte Teil des Budgets entfiel mit 114,3
Mrd. Euro (1999: 113,3 Mrd. Euro) auf die Aus-
gaben flir Schulen, Hochschulen und andere
Bildungseinrichtungen. Schiiler, Studenten und
Auszubildende wurden mit 11,6 Mrd. Euro
(1999: 11,3 Mrd. Euro) gefordert. 50,3 Mrd.
Euro (1999: 48,2 Mrd. Euro) wurden fir For-

schung und Entwicklung aufgewendet.

Fur eine detaillierte Betrachtung der Finanzie-
rung dieser Ausgaben stellt das Statistische
Bundesamt derzeit nur die Angaben fiir das
Jahr 1999 zur Verfigung. 1999 finanzierten die
Lander 40,0% des Budgets fiir Bildung, For-
schung und Wissenschaft, der Bund 12,8% und
die Gemeinden 10,7%. Private Haushalte, Un-
ternehmen und Organisationen ohne Erwerbs-
zweck sowie das Ausland brachten 36,5% der
Mittel auf.

Wahrend die Bildungsausgaben 1999 zu 74,4%
(92,7 Mrd. Euro) aus den 6ffentlichen Haushal-
ten finanziert wurden, wurden die Ausgaben
fir Forschung und Entwicklung zu 65,6 %
(31,6 Mrd. Euro) von den Privaten getragen.

Tabelle 1: Ausgaben fir Forschung und Entwicklung nach Sektoren in Mill. EUR

Uber die aufgewendeten Mittel fir Forschung
und Entwicklung in den Jahren 1995 — 1999
geben die Tabellen 1 und 2 genauere Informa-
tionen. Die Verteilung der Mittel auf die ver-
schiedenen Hochschularten und die Facher-
gruppen in den Hochschulen ist in Tabelle 4 und
5 fiir die Jahre 1997-1999 dargestellt. Tabelle
3 zeigt die Ausgaben der offentlichen und
offentlich geférderten Einrichtungen flir Wis-
senschaft, Forschung und Entwicklung.
Zusétzliche Infos und detaillierte Daten kénnen
im Internet unter www.destatis.de/basis/d/
biwiku/ausgueb.htm abgerufen werden.
Quelle: Pressemitteilung 22. 2. 02 DESTATIS
Statistisches Bundesamt

Berichtsjahr Staat u. private Institutionen ohne Erwerbszweck Hochschulen Wirtschaft Insgesamt
1995 6.266 7.378 27.014 40.658
1996 6.305 7.653 27.405 41.363
1997 6.273 7.677 28.910 42.859
1998 6.547 7.768 30.334 44.650
1999 6.631 7.937 33.623 48.191
Quelle: Bundesministerium fur Bildung und Forschung, SV-Wissenschaftsstatistik GmbH, Statistisches Bundesamt 2. 1. 02

Tabelle 2: Personal fiir Forschung und Entwicklung (Vollzeitdquivalent)'

Berichtsjahr Staat u. private Institutionen ohne Erwerbszweck Hochschulen Wirtschaft Insgesamt
1995 75.148 100.674 283.316 459.138
1996 74 725 102 160 276 794 453 679
1997 73 495 100 646 290 235 460 411
1998 73 369 100 080 288 090 461539
1999 72 251 101 471 306 693 480 415

" Ein Vollzeitaquivalent (VZA) ist eine MaBeinheit, die einem Vollzeitbeschéftigten entspricht, der seine gesamte Arbeitszeit auf Forschung und Entwicklung verwendet. Bei

der Berechnung der VZA wird z.B. ein Vollzeitbeschéftigter, der die Hlfte seiner Arbeitszeit auf FuE verwendet, oder ein Halbtagsbeschéftigter, der die gesamte Arbeits-

zeit fir FuE verwendet, als 0,5 VZA gewertet.

Quelle: Bundesministerium fur Bildung und Forschung, SV-Wissenschaftsstatistik GmbH, Statistisches Bundesamt 10. 10. 2001
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Tabelle 3: Ausgaben der 6ffentlich geférderten Einrichtungen fir Wissenschaft, Forschung und Entwicklung in Mill. EUR

1997 1998 1999
Bundesforschungsanstalten 1.534 1.586 1.560
Landes- und kommunale Forschungsanstalten (ohne Blaue Liste)' 509 513 526
Helmholtz-Zentren? 2.097 2.207 2.241
Institute der Max-Planck-Gesellschaft 885 956 991
Institute der Fraunhofer-Gesellschaft 656 672 712
Einrichtungen der Leibnitz-Gesellschaft (Blaue Liste) 854 876 919
Akademien (It. Akademieprogramm) 75 74 76
Sonstige offentlich geférderte Organisationen ohne Erwerbszweck 1.022 1.092 1.017
Offentlich geforderte Biliotheken, Archive, Fachinformationszentren (gesamt),
Wissenschaftliche Museen (ohne blaue Liste)1 715 722 718
Einrichtungen insgesamt 8.348 8.698 8.759
darunter: Institute an Hochschulen® 402 440 436

" Bei den Einrichtungen der Blauen Liste handelt es sich um selbsténdige Forschungseinrichtungen und Einrichtungen mit Servicefunktion fiir die Forschung, die von Uberre-

gionaler Bedeutung und gesamtstaatlichem wissenschaftlichen Interesse sind, und deshalb neben den Helmholtz-Zentren, der Max-Planck-Gesellschaft und der fraunho-

fer-Gesellschaft nach der Rahmenvereinbarung zwischen Bund und Ldndern tber die gemeinsame Férderung geférdert werden.
? Die 16 GroBforschungseinrichtungen haben sich zur Hermann von Helmholtz-Gemeinschaft zusammengeschlossen.
? Institute an Hochschulen sind rechtlich selbsténdige Einrichtungen, die mit Hochschulen verbunden sind und deren rechtliche
Gestaltungsmadglichkeiten durch die jeweiligen Landesgesetze tiber die Hochschulen geregelt werden.
Quelle: Statistisches Bundesamt 21. 12. 01

Tabelle 4: Ausgaben der Hochschulen nach Hochschularten in Mill. EUR

1997 1998 1999
Universitaten (ohne medizinische Einrichtungen) 10.310 10.501 10.683
Medizinische Einrichtungen der Universitaten 11.538 11.588 12.002
Gesamthochschulen (ohne medizinische Einrichtungen) 714 716 731
Medizinische Einrichtungen der Gesamthochschulen 316 332 343
Padagogische Hochschulen 75 76 77
Theologische Hochschulen 27 27 27
Kunsthochschulen 402 416 429
Fachhochschulen 2.439 2.491 2.553
Verwaltungsfachhochschulen 215 217 238
Hochschulen insgesamt 26.035 26.364 27.083
Quelle: Statistisches Bundesamt 2. 01. 02
Tabelle 5: Ausgaben der Hochschulen nach Fachergruppen in Mill. EUR

1997 1998 1999
Mathematik, Naturwissenschaften 2.959 3.142 3.188
Humanmedizin' 11.854 11.921 12.345
Veterindrmedizin 140 141 147
Agrar-, Forst- und Erndhrungswissenschaften 418 431 431
Ingenieurwissenschaften 2.600 2.621 2.670
Sprach- und Kulturwissenschaften 1.293 1.321 1.362
Rechts-, Wirtschafts- und Sozialwissenschaften 1.357 1.410 1.497
Kunst, Kunstwissenschaften 448 461 471
Sport 123 120 124
Zentrale Einrichtungen? 4.842 4.798 4.847
Insgesamt 26.035 26.364 27.083

" Einschl. zentrale Einrichtungen der Kliniken der Universitdten und Gesamthochschulen
? Ohne zentrale Einrichtungen der Kliniken der Universitdten und Gesamthochschulen
Quelle: Statistisches Bundesamt 21. 12. 01
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WWW.DHGP.DE - RELAUNCH

Neue Struktur - Mehr Informationen - Mehr Service - J6rg Wadzack

Die Internetseite www.dhgp.de ist das wichtig-
ste Informationsportal des Deutschen Human-
genomprojektes. Die konsequent zweisprachi-
gen Seiten (Deutsch/ Englisch) werden taglich
von durchschnittlich 100 Nutzern besucht, die
im Mittel jeweils zehn Seiten aufrufen (Statistik
vom Februar 2002).

Erfreulich ist auch die breite (internationale)
Streuung der Nutzer, die uns zeigt, dass das
Deutsche Humangenomprojekt weltweit Be-
achtung findet. Unter den Hauptdomadnen (z. B.
.de) finden sich neben nahezu allen europai-
schen Landern auch Japan, Singapore und Thai-
land. Unter den .de Adressen finden sich alle
auf dem Gebiet der Lebenswissenschaften
maBgeblich aktiven universitaren und auBeru-
niversitaren  Forschungseinrichtungen,  was
zeigt, dass auch deutsche Wissenschaftler und
Studierende auf die Informationen des Deut-
schen Humangenomprojektes zugreifen.

Nicht zuletzt war die Intention zur Einrichtung
einer eigener Internetprasentation des Deut-
schen Humangenomprojektes 1997 die Idee
Wissenschaftlern wichtige Informationen Uber
das Projekt anzubieten.

Mit dem wachsenden offentlichen Interesse des
internationalen Humangenomprojektes wur-
den die Seiten auch zunehmend von interes-
sierten Laien besucht. Die am haufigsten abge-
fragten Inhalte sind zum einen Informationen
Uber die laufenden Forschungsprojekte, die
Job-Angebote und den Newsletter GenomX-
Press und auf der anderen Seite die allgemei-
nen Informationen zum Deutschen Humange-
nomprojekt, die allgemeinverstandliche Bro-
schiire ,Das Humangenomprojekt’ sowie die
Ethik-Seiten.

Durch standige Aktualisierungen und Erweite-
rungen der Internetprdsentation war der Ge-
samtumfang im letzten Jahr auf iiber 1.200 Ein-
zelseiten angewachsen. Vor allem der hohe

Aktualisierungsaufwand und die nicht optima-
le Navigation durch die groBe Zahl der Seiten
zwang uns im letzten Jahr intensiv Uber eine
Neustrukturierung nachzudenken.

Seit einigen Tagen nun sind die neuen Seiten
des DHGP online. Mit der Umstrukturierung
wurde auch das Layout komplett tiberarbeitet,
dass das Ihnen seit Ende 1998 vertraute Outfit
abgeldst hat. Wir hoffen aber, dass Sie das neue
farborientierte Layout bei der Navigation
unterstitzt und Sie schnell mit der neuen Struk-
tur vertraut werden.

Problematisch fiir die Programmierung und
Gestaltung des neuen Internetauftritts war die
Tatsache, dass viele unserer Nutzer vor allem
aus der Forschung mit Unix-Plattformen,
Macintosh-Systemen und nach wie vor mit Net-
scape als Hauptbrowser arbeiten. D.h., die Sei-
ten konnten nicht auf Microsoft Explorer, der
mittlerweile von etwa 80 % der Nutzer einge-
setzt wird, optimiert werden. Das fiihrt dazu,
dass nicht alle darstellerischen Features auf
jeder Plattform zu sehen sind. Fiir diesen Kom-
promiss, den wir eingehen mussten, bitten wir
um Verstandnis.

Wie ist die neue Seite

www.dhgp.de nun

strukturiert?

Die Inhalte der Webseiten sind in acht
Rubriken mit folgenden Informationen unter-
teilt:

Die Rubrik Intro gibt einen allgemeinen
Uberblick tber das Deutschen Humangenom-
projekt sowie seine Technologien und Metho-
den. Hier gibt es einen direkten Zugriff auf den
Newsletter GenomXPress und die Broschire
,Das Humangenomprojekt'.
ResearchlForschung bietet einen Einblick
Uber die geforderten Projekte des DHGP und
halt Informationen zu aktuellen Konferenzen
des DHGP bereit.

GERMAM
HUAMAN GEMOHE FROJECT

In Medial Medien finden Sie alle Publika-
tionen des DHGP. Von Pressemeldungen seit
1996 Uber den wissenschaftlichen Progress-
report bis hin zum Newsletter GenomXPress
und unsere Informationsbroschtiren. Im Laufe
des Jahres solle hier auch ausgewahlte Bilder
des zum DHGP sowie eine Sammlung von
Materialien flr den Unterricht online abrufbar
sein.
Die Rubrik Ethics/Ethik gibt einen Uber-
blick zu ethischen und rechtlichen Fragen, die
in engem Zusammenhang mit dem Humange-
nomprojekt stehen.
Die Contact/Kontakt-Seite zeigt alle
wichtigen Funktionstrager im DHGP auf einen
Blick.
Jobs zeigt aktuelle Stellenangebote in der
akademischen und industriellen Genomfor-
schung.
Info ist unser Kramladen. Hier finden Sie unser
Archiv, eine Linkssammlung interessanter
Internetseiten, FAQ, ein Lexikon der Genomfor-
schung sowie ein Verzeichnis der genetischen
Beratungsstelle in Deutschland.
Die Rubrik Calendar/ Termine wurde
reaktiviert und gibt einen Uberblick tber die
wichtigsten nationalen und internationalen
Veranstaltungen.

Was ist nun neu

auf dem Seiten www.dhgp.de?

Alle Informationsinhalte, die Sie auf
den alten Seiten gefunden haben, blieben er-
halten, wurden jedoch zum Teil Uberarbeitet,
aktualisiert und umstrukturiert.
Stark ausgebaut wurde der Bereich der allge-
meinen Informationen zum Humangenompro-
jekt. Als Reflexion auf die vielen Anfragen
haben wir einen Methodenteil (Intro) einge-
flgt, der die wichtigsten Methoden und Tech-
nologien des Humangenomprojektes, wie z.B.
das Sequenzieren und das Kartieren, leicht ver-
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Abb. 1: Prozentuale Aufteilung
der Nutzer nach Hauptdoménen

standlich beschreiben. Zusétzlich gibt es neu
ein Lexikon der Genomforschung (Info) und
eine Rubrik FAQ (Info).

Auf vielfachen Wunsch wurde der Meeting-
Kalender, der auf den alten Seiten seit Ende
2000 nicht mehr gepflegt wurde, reaktiviert
und neu gestaltet. Um den Pflegeaufwand fiir
die Geschaftsstelle zu minimieren, gibt es ab
sofort die Mdglichkeit fiir jeden Nutzer selbst-
standig eine neue Veranstaltung/ einen neuen
Termin einzutragen. Wir hoffen, dass dieses
Angebot intensiv genutzt wird und mdglichst
viele attraktive Termine eingetragen werden.
Auch die Jobbdrse biete jetzt die Mdglichkeit
selbststandig einen neues Stellenangebot ein-
zutragen. Damit erreichen wir, dass kontinuier-
lich neue Stellenangebote auf die DHGP-Home-
page kommen und hoffen, dass wir mit diesem
Service lhren Wiinschen entgegenkommen. Bis-
her waren die online Stellenanzeigen identisch
mit den im GenomXPress abgedruckten, was
dazu fihrte, dass nur alle 3 Monate neue Stel-
lenangebote verfiigbar waren.

Wichtiges nach auBen nicht direkt sichtbares
Feature der neuen Seiten ist die Intelligenz, die
wir in die Struktur und den Aufbau der Seiten

gesteckt haben. Viele Seiten sind jetzt dyna-
misch. D.h. die Seiten werden (iber Abfragerou-
tinen immer aktuell aufgebaut. Dies betrifft die
Informationen zu den Forschungsprojekten im
DHGP, die Jobborse und den Kalender. Diese
Herangehensweise ermdglichst es schnell und
unkompliziert neue Daten auf die Homepage zu
stellen, ohne dafiir jedes Mal die Struktur und
das Layout von mindestens zwei Seiten (Zwei-
sprachigkeit) dndern zu missen.

Wir kénnen unsere Seiten fir Sie damit schneller
als bisher mit neuen Informationen aktualisieren.
Wir hoffen, dass Sie die neue Struktur und das
neue Layout ansprechen und Sie auch zukiinf-
tig regelmaBig die Seiten des Deutschen Hu-
mangenomprojektes besuchen. Natirlich sind
Internetseite nie vollkommen fertig, d. h. wir
werden auch weiterhin unser Informationsan-
gebot kontinuierlich ausbauen. Hierzu bend-
tigen wir von thnen Informationen, welche
Inhalte Sie gerne noch auf unserer Seite finden
wirden.

Wir wiirden uns daher tber lhre Meinung und
lhre Anregungen sehr freuen.
dhgp-info@dhgp.de

Plant GEMs Berlin 2002
Plant Genomics European Meetings

29 September - 2 October 2002 in Berlin
www.plant-gems.org

The first Plant GEMs is being organised by the three national plant
genomic programs GARNet (U.K.), Génoplante (France), and GABI
(Germany), and is supported by the European Union and the German
Federal Ministry for Education and Research (BMBF).
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Wichtiges

Brustkrebs-Gen

entdeckt

Das Gen ATM spielt eine wichtige Rolle
bei der Entstehung von Brustkrebs, bietet
jedoch mdglicherweise auch neue Therapie-
ansatze. Bei bis zu 20 Prozent aller Patientin-
nen mit einer Haufung von Brustkrebs in der
Familie ist das ATM-Gen verandert, und mehr
als die Halfte der Frauen, bei denen dieses Gen
mutiert ist, entwickelt vor dem 70. Lebensjahr
einen Brustkrebs. Dies fand eine internationale
Arbeitsgruppe um Dr. Georgia Chenevix-Trench
vom Royal Brisbane Hospital, Sydney, Australi-
en, an der auch Forscher der Medizinischen
Hochschule Hannover beteiligt sind, heraus.
Die Forschungsergebnisse wurden im Februar
im «Journal of the National Cancer Institute»
veroffentlicht.
Brustkrebs tritt in manchen Familien haufiger
auf als in anderen. Die Vermutung lag nahe,
dass veranderte Gene die Ursache sind. Seit
einigen Jahren kennen Wissenschaftler die
Gene BRCA1 und BRCA2, die in mutierter Form
Brustkrebs auslosen konnen. Allerdings lieBen
sich damit nicht alle familidaren Haufungen des
Tumors erkldren.
Das nun als weitere Krebsursache identifizierte
Gen ATM ist den Forschern nicht unbekannt:
Wenn es intakt ist, repariert das ATM-Genpro-
dukt Chromosomenbriiche, die auch durch
Strahlung ausgeldst werden kénnen. Liegen
Mutationen auf beiden Kopien des ATM-Gens
vor - eine Kopie stammt von der Mutter, eine
Kopie vom Vater -, entsteht ein Strahlensensi-
bilitats-Syndrom, die so genannte Ataxia tele-
angiectatica. Die Erkenntnis der internationa-
len Arbeitsgruppe: Ist nur eine Kopie des ATM-
Gens betroffen, haben die Tragerinnen eine
Veranlagung zu Brustkrebs; in den untersuch-
ten Familien besteht im Vergleich zur Durch-
schnitts-Bevdlkerung ein rund 15-fach hoheres
Risiko.
Ein moglicher Ansatz fiir kiinftige Therapien:
Korperzellen mit einem mutierten ATM-Gen
kénnen - anders als bei der intakten Form -
Strahlenschaden nicht reparieren, der Tumor
lasst sich also durch Réntgenstrahlen besser

angreifen. Die Wissenschaftler erhoffen sich
deshalb eine hohe Erfolgsrate durch eine Strah-
lentherapie. Die Ergebnisse haben hierzulande
eine besondere Bedeutung, weil etwa jede 150.
Frau in Deutschland Trdgerin des veranderten
ATM-Gens ist.

Quelle: idw 11.02.02

Forscher Iokalisieren Gen

fiir manische Depression

Etwa ein Prozent aller Menschen er-
kranken im Laufe ihres Lebens an dieser «bipo-
laren affektiven Storung» — und das in allen
bislang untersuchten Kulturkreisen. Die Ursa-
chen sind noch unbekannt; dementsprechend
schwierig gestaltet sich die Behandlung. Viele
Betroffene nehmen sich im Laufe der Erkran-
kung das Leben.
Inzwischen ist bekannt, dass genetische Fakto-
ren zur Krankheit beitragen. Trdger der ent-
sprechenden Erbanlagen, haben Zwillingsstu-
dien ergeben, erkranken mit einer Wahrschein-
lichkeit von 70 bis 80 Prozent. «Wir haben
daher vor zwolf Jahren damit begonnen, nach
den beteiligten Genen zu sucheny, erklart der
Bonner Humangenetiker Professor Dr. Peter
Propping. Gemeinsam mit Wissenschaftlern
aus der Klinik fiir Psychiatrie und dem Institut
flir Biometrie sowie anderen Nervenkliniken
haben sie insgesamt 75 Familien mit 445 Per-
sonen untersucht — 275 von ihnen waren
manisch-depressiv.
Propping und seine Mitarbeiter haben nun bei
Geschwistern, die unter der manisch-depressi-
ven Krankheit leiden, untersucht, an welchen
Stellen sich auf ihren Chromosomen die Erbin-
formationen besonders stark ahneln. Dazu
haben sie 400 kurze Genom-Abschnitte unter
die Lupe genommen. Resultat: Einige dieser
Abschnitte sind bei den kranken Geschwistern
besonders haufig identisch — in ihrer Nahe
konnte sich ein Gen befinden, das zum Aus-
bruch der Krankheit beitragt.
Zwei Abschnitte — einer auf dem langen Arm
von Chromosom 8, der zweite auf Chromosom
10 - scheinen dabei besonders heiBe Anwarter
zuU sein. Beide bestehen aber noch aus vielen
Millionen «Buchstaben» und sind daher viel zu

groB, als dass man sie direkt sequenzieren und
die Sequenz von Kranken und Gesunden mit-
einander vergleichen konnte. «Als nachsten
Schritt planen wir daher, uns mit anderen Me-
thoden noch weiter an das mdgliche Gen her-
anzutasteny, erklart Propping. Die Ergebnisse
wurden kirzlich in der Zeitschrift «Human
Molecular Genetics» veroffentlicht.

Quelle: idw 16.01.02

Genetiker teilen

gewonnene Ergebnisse

nur ungern

Mehr als die Halfte US-amerikanischer
Genetiker geben an, dass sie veroffentlichte
Forschungsergebnisse  nicht  reproduzieren
konnten, da lhnen die dazu erforderlichen
Daten oder Materialien vorenthalten wiirden.
So ein Ergebnis der Umfrage des Massachu-
setts General Hospital in Boston, in der 1240
Genetiker der 100 Universitaten befragt wur-
den, die den groBten Teil der Fordermittel des
National Institute of Health erhielten.
Damit droht die ehrenvolle Tradition der Wis-
senschaft, Informationen untereinander auszu-
tauschen, um Ergebnisse reproduzieren und
Uberprifen zu konnen, in Vergessenheit zu
geraten. Die Ergebnisse der Umfrage, die in der
Januar 23/30 Ausgabe des Journal of the Ame-
rican Medical Association erschien, zeigen,
dass beinahe die Halfte der Forscher (47%), die
Kollegen nach Informationen oder Materialien
bereits veréffentlichter Arbeiten fragten, min-
destens eine Ablehnung erhalten hatten. Dies
hatte betrachtliche Auswirkungen auf ihre
Arbeit. 28% geben an, sie wdren dadurch
gezwungen gewesen, eine Zusammenarbeit zu
beenden und 21% konnten ein Projekt nicht
mehr weiter verfolgen. Die Anfragen, die
gemdB der Studie die hochste Wahrscheinlich-
keit hatten, zuriickgewiesen zu werden, seien
Bitten um biologisches Material, wie etwa
genetisch veranderte Viren oder Mause (35%).
In der Haufigkeit von Ablehnungen gefolgt wer-
den solche Anfragen, von Bitten nach Sequenz-
informationen (28%), Ergebnissen (25%), Pha-
notypen (22%) und zuletzt Labortechniken
(16%).
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Dabei wirkt sich das Zurlickhalten von Infor-
mationen und Material aus verdffentlichten
Arbeiten negativ auf das Fortscheiten der For-
schung im allgemeinen aus. Dies gaben beina-
he 3/4 der befragten Genetiker (73%) an. Und
von diesen waren 58% ebenfalls in ihrer eige-
nen Arbeit betroffen.

Nur wenige Forscher gaben allerdings zu, einer
derartigen Bitte von Kollegen nicht zu entspre-
chen (12%). Als Hauptgrund dafiir gaben die
Forscher an, dass der Arbeitsaufwand zu hoch
sei, den Anfragen zu genligen (90%). Mehr als
die Halfte (64%) schatzen, dass ein freizligiger
Informationsaustausch nachteilig fiir die eige-
nen Mitarbeiter, wie Doktoranden oder Post-
docs sein kénnte, und dass die eigenen Mog-
lichkeiten, die Ergebnisse fir weitere Verdffent-
lichungen zu nutzen, gefdhrdet sein kénnte.
Und flirimmer noch beinahe die Halfte der Wis-
senschaftler (45%), sind die Transportkosten,
z.B. flir biologisches Material, zu hoch.

Doch ist die Praxis, selbst gewonnene Ergeb-
nisse anderen nicht zur Verfligung stellen zu
wollen, doch kein so neues Phanomen. Denn
51% der Befragten sind der Ansicht, diesbe-
zlglich in den letzten 10 Jahren keine Verdn-
derung bemerkt zu haben.

Science (Vol. 295 25. Januar 2002 S5.599)

Griine Biotechnologie

in China

China entwickelt sich zum groBten
Agrar-Biotechnologie-Unternehmen auBerhalb
der USA. Dies geht aus einem Gutachten her-
vor, das in Zusammenarbeit mit der Chinese
Academy of Sciences und der Chinese Academy
of Agricultural Sciences erstellt und nun verof-
fentlicht wurde (auch: www.sciencemag.org/
cgi/content/full/295/5555/674/DC1).
Waéhrend in den Industrienationen aufgrund
von Widerstanden gegen genetisch veranderte
Produkte und steigender Kosten, neue Produk-
te bis zur Marktfahigkeit zu entwickeln, die
Investitionen privater Firmen abnehmen, be-
schleunigt China die Steigerungen seiner Inve-
stitionen in die grline Biotechnologie jahrlich.
1999 betrugen die staatlichen Fordermittel 112
Millionen Dollar. Damit fiel die Halfte des Inve-
stitionsvolumens der griinen Biotechnologie
innerhalb der industriellen Entwicklungslander
auf China. Im Vergleich liegen die beiden ande-
ren groBen Biotechnologie-Programme der sich
industriell entwickelnden Welt, in Brasilien und
Indien, weit zuriick. So fordern die brasiliansi-
sche und indische Regierung die Gentechnolo-
gie mit jahrlich etwa 12% der in China erbrach-

ten Summen. Jedoch betragen die chinesischen
Fordermittel nur ein 20tel des Volumens der
industrialisierten Welt. Dem ungeachtet haben
die chinesischen Forscher eine beeindruckende
Anzahl transgener Linien entwickelt. So hatte
die chinesische Behdrde fir gentechnische
Sicherheit in den Jahren 1996 bis 2000 gen-
technisch veranderte Organismen (GMO) in
251 von 353 Féllen fir Freilandversuche oder
zur Kommerzialisierung zugelassen. Und Bau-
ern in China haben intensiv damit begonnen,
GMOs auf ihren Landern anzubauen.
Prominentestes Beispiel flir kommerzielle Erfol-
ge der chinesischen Fdrderprogramme st
Baumwolle, die mit einem Gen des Bakterium
Bacillus thuringiensies (Bt) ausgestattet wurde.
Dieses Gen verleiht den Baumwollpflanzen
Resistenz gegen Insektenbefall, so daB 49,9 kg
Pestizide pro Hektar/Jahr eingespart werden
konnen. Diese Ersparnis reduziert die Produkti-
onskosten von 1 kg Baumwolle um 28%, ein
lohnendes Geschaft, so dass bereits auf 20%
der chinesischen Baumwollfelder die transgene
Bt-Baumwolle angebaut wird. GemaB des Gut-
achtens betrdgt die Ersparnis seit Zulassung
der Bt-Linie im Jahre 1999, somit bereits 334
Millionen Dollar. Damit hatten sich die gesam-
ten Ausgaben der staatlichen Férderungen der
grlinen Biotechnologie in China bereits amorti-
siert.

Science (V0l.295, 25 Januar 2002,

S. 674-676)

Stabiles Silencing der

Expression von Mausegenen

durch RNA-Interferenz

Das «Abschalten» von Genen durch
doppelstrangige RNA ist ein natiirlicher Me-
chanismus, der (iber weite evolutionare Distan-
zen hinweg, bei Tieren, Pflanzen und Pilzen zu
finden ist. Bei Drosophila, Caenorhabditis und
Arabidopsis dient dieser Mechanismus dazu,
gezielt die Translation spezifischer Gene zu
unterdrlicken und damit die Synthese der ent-
sprechenden Genprodukte zu verhindern. Da-
bei sind an diesem Prozess neben doppelstran-
giger RNA (dsRNA) auch eine Maschinerie ver-
schiedenster Enzyme beteiligt, die die Spezifitat
der Reaktion garantieren.
Im vorherrschenden Modell beginnt diese
Reaktion mit der Uberfiihrung von dsRNA in
kurze RNA-Molekile. Diese werden dann in
einen mehrkomponentigen Enzymkomplex ein-
gefligt. Dort dient ihre Sequenz dann als Erken-
nungssignal, mit dessen Hilfe die am Enzym-
komplex beteiligten Nucleasen die homologen

Sequenzen der messenger-RNA der auszu-
schaltenden Gene bestimmen und zerstdren
kénnen.

Dieser, auch fiir das experimentelle Ausschalten
spezifischer Gene niitzliche Mechanismus, wird
insbesondere bei Caenorhapditis haufig einge-
setzt, um die Funktionen bestimmter Gene zu
erforschen. Doch leider scheint die Natur Gren-
zen fiir die Anwendung dieses Mechanismus
bei Sdugern gesetzt zu haben. Denn diese
haben effiziente Systeme zur Abwehr dsRNA
entwickelt, insbesondere zur Abwehr von Virus-
Infektionen.

Im vergangenen Jahr gelang es jedoch unter
Verwendung sehr kurzer dsRNA, dieses
Abwehr-System zu umgehen, doch blieben die
derart ausgeschalteten Gene nicht lange
stumm. Nun gelang es Forschern des Cold
Spring Harbor Laboratory jedoch erstmals, die
Translation spezifischer Gene in Mausezellen
langerfristig zu blockieren. Nach einmaliger
Injektion einer geringen Dosis relativ langer
dsRNA (500nt) in Embryonalzellen, erfolgte das
Silencing nach bereits neun Stunden und blieb
fir die folgenden drei Tage stabil.

Dieser Erfolg eroffnet grundsatzlich die Mdg-
lichkeit, zukiinftig auf einfache Weise Sauger
mit einzelnd stabil ausgeschalteten Genen zu
erzeugen und dadurch die Funktion spezifi-
scher Gene auch im Sduger gezielt untersuchen
zu kdnnen.

(PNAS, Vol 99, S. 1443, Januar 02)

Biologische Uhr der Sauger
wird durch posttranslationale
Mechanismen reguliert
Zirkadiane Rythmen werden bei allen
Organismen durch eine genetisch determinier-
te biologische Uhr aufrecht erhalten. In Sdu-
gern wird diese Uhr durch ein zweigeteiltes
System gebildet. Im Hypothalamus befindet
sich die Hauptuhr, die mit dem 24 Stunden-Tag
durch den vom Auge wahrgenommenen tagli-
chen  Licht-Dunkel-Rythmus  synchronisiert
wird. Hierarchisch Ubergeordnet gibt es eine
zweite Einheit, die Veranderungen im 24-Stun-
den Rhythmus erkennt und die biologische Uhr
auf diese einstellt. Bei Sdugern sind die Schliis-
selkomponenten dieses Uhrwerks die Trans-
kriptionsfaktoren CLOCK und BMAL1, die die
Gene, welche die biologische Uhr determinie-
ren, rytmisch exprimieren. Auf molekularer
Ebene wird dieser Rhythmus durch positive und
negative Riickkopplungen der Genexpression
erreicht. Die Produkte dieser Uhrwerk-Gene,
PER und CRY, bilden einen Enzymkomplex der
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in den Zellkern transportiert wird. Dort wech-
selwirken die CRY-Proteine mit den beiden
Transkriptionsfaktoren und inhibieren als nega-
tive Regulatoren ihre eigene Expression.
Zusétzlich wirken die PER-Proteine stimulie-
rend auf die Expression des Transkriptionsfak-
tors BMALT als positive Regulatoren, so daB
Transkriptionsfaktoren und Gene dieses Uhr-
werks rythmisch alternierend aktiviert werden.
Bislang haben Studien an Drosophila anneh-
men lassen, daB die Inhibierung der Per- und
Cry-Gene durch die Auflésung des CLOCK:
BMAL1 Heterodimers erfolgt. Nun haben Bio-
logen der Universitat Manchester die zeitliche
Dynamik der Uhrwerksgene an Méusen unter-
sucht. Dabei wurde deutlich, dass fiir das Funk-
tionieren der biologischen Uhr die alternieren-
den Expressionsmuster der Gene nicht ausrei-
chend sind, sondern eine posttranslationale
Aktivierung der Uhrwerks-Enzyme erforderlich
ist. Weiter zeigte sich, dass die Transkriptions-
faktoren wahrend der Inhibition gebunden
bleiben. Dieser Befund widerspricht der her-
kémmlichen Theorie, dass fir die negative
Regulation der Uhren-Gene eine Ablsung des
Transkriptionsfaktoren von der DNA notwendig
sei. Eine neue Hypothese nimmt nun an, dass
die Uhrwerk-Proteine phosphoryliert werden.
Dadurch kdnnen sie mit den Transkriptionsfak-
toren assoziieren und ihre Expression hemmen.
Gleichzeitig wird so verhindert, dass neu syn-
thetisierte Transkriptionsfaktoren an freien Pro-
motoren binden kénnen.

Neben dieser neuen Hypothese zeigt sich durch
diese Studie deutlich, dass fiir eine prazise
Steuerung biologischer Prozesse, wie beispiels-
weise die Synchronisation der biologischen Uhr
auf den sich dndernden Tag-Nacht-Rhythmus,
eine komplexe Choreographie von Expressions-
mustern, Proteininteraktionen und posttransla-
tionaler Regulation notwendig ist, die weit
uber die Dynamik verschiedener RNA-Level hin-
aus geht.

Cell, Vol. 107, 855-867, Dez. 2001

Mikrosatelliten bevorzugen

nicht-repetitive DNA

in Pflanzen

Mikrosatelliten sind Wiederholungen
einfacher DNA-Sequenzen, die in den Geno-
men aller Eukaryoten weit verbreitet sind und
in vielen Anwendungen als wertvolle moleku-
lare Marker dienen. Durch die Sequenzierungs-
projekte wurde es moglich, die Verbreitung und
Verteilung dieser DNA-Elemente in den Geno-
men zu untersuchen. Diese Forschungen

beschrankten sich bislang jedoch berwiegend
auf Mikroorganismen und Tiere, wahrend Pflan-
zen weitgehend unberlicksichtigt blieben. Ein
gemeinsames Forschungsprojekt aus GroBbri-
tannien und den USA hat dies nun fiir Pflanzen
nachgeholt. Mit, wie die Zeitschrift nature
genetics in ihrer Februarausgabe (Vol. 30, S.
194-199) berichtete, unerwarteten Ergebnis-
sen.

Die bisherigen Analysen lieBen annehmen, daf
Mikrosatelliten ihren Ursprung in repetitiven
DNA-Sequenzen haben. Dabei stellt man sich
vor, daB die DNA-Polymerase bei Folgen glei-
cher Nukleotide «verrutschen» kann und als
Folge einzelne Nukleotide zuviel oder zuwenig
einbaut. Insofern ware zu erwarten, daf3 Mikro-
satelitten in repetitiven Genomabschnitten
haufiger vorkommen, als in sogenannten Ein-
zelkopie-Abschnitten.

Um die Verteilung und Haufigkeit von Mikrosa-
telitten in Pflanzen zu analysieren, untersuch-
ten die Forschungsgruppen verschiedene mon-
oktyle und dikotyle Arten, die in ihrer GréBe
50fach variierten. Da die GréBe eines Genoms
innerhalb einer taxonomischen Abteilung tiber-
wiegend vom Anteil repetitiver Sequenzen
abhangt, 1&Bt sich durch diesen Vergleich ermit-
teln, wie Mikrosatelliten in repetitiven und Ein-
zelkopieabschnitten verteilt sind. Dabei stellten
die Forscher fest, daB die Haufigkeit von Mikro-
satelliten innerhalb der untersuchten Arten im
umgekehrten Verhaltnis zur GenomgroBe steht.
Somit wurde flir die untersuchten Arten wie-
derlegt, daB eine Verbindung zwischen Mikro-
satelliten und repetitiven Elementen besteht.
Zuséatzlich konnte gezeigt werden, da Mikro-
satelliten bevorzugt in Einzelkopiebereichen
vorkommen.

Um einen detaillierteren Eindruck von der Ver-
teilung dieser Elemente in den verschiedenen
funktionalen Abschnitten des Genoms zu
gewinnen, wurden translatierte und transkri-
bierte Bereiche untersucht. Wie aufgrund des
hohen Selektionsdruckes auch zu erwarten war,
sind Mikrosatelliten in proteincodierenden
Sequenzen im Vergleich zu anderen funktiona-
len Abschnitten signifikant unterreprasentiert.
Interessant ist ihre Verteilung jedoch in den
untranslatierten Regionen (UTR) von Genen. In
3'-UTRs sind sie namlich haufiger als im ganzen
Genom zusammen und auch 5'-UTRs hatten
noch eine beinahe dreifach gréBere Haufigkeit,
als jeder andere Genombereich.

Zuletzt wurde die Haufigkeit von Mikrosatelit-
ten in Pflanzen mit der in Tieren und Pilzen ver-
glichen. Hier zeigte es sich, daB Mikrosatelliten

in Pflanzen durchaus haufiger sind, als bislang
angenommen. So haben sie am menschlichen
Chromosom 22 mit 1,07% zwar einen hoheren
Anteil als am Genom von Arabidopsis (0,85%)
und dem sehr groBe Maisgenom (0,37%). Hier
sind sie aber haufiger als beispielsweise in Pil-
zen (S. cerevisiae 0,3%) und Wirbellosen
(C.elegans 0,21%).

Quelle: Nature Genetics Vol. 30, S. 194-199

DNA kann erstmals

auf die Base genau

erkannt werden

Der Aufbau eines DNA-Stranges kann
Uber eine Strommessung an Mikroelektroden
bestimmt werden. Neben den Mikroelektroden
werden Goldnanopartikel und eine fotografi-
sche Entwicklerlésung benétigt, um Verbindun-
gen zwischen den beiden Elektroden herzustel-
len. Das berichten Wissenschaftler der Nor-
thwestern University of Evanston und der Uni-
versity of Minnesota in der Fachzeitschrift
Science.
Bislang muss ein DNA-Abschnitt zundchst mil-
lionenfach kopiert werden. Dies geschieht mit
der Polymerasekettenreaktion. Erst danach
kénnen einzelne Abschnitte gelesen werden.
10 bis 100.000 Mal empfindlicher ist dagegen
eine Methode, die So-Jung Park und seine Kol-
legen von der Northwestern University of Evan-
ston entwickelt haben. Gleichzeitig steht das
Ergebnis nach einigen Minuten fest und dauert
nicht mehr Tage.
Grundlage der Methode ist ein DNA-"Kdder-
strang” auf einer Glasplatte, der an ein Paar
Elektroden angeschlossen wird. Taucht man
diese Platte in eine Losung, die das passende
DNA-Gegenstlick- das zu untersuchende Ziel-
molekdl - enthalt, so heftet sich dieses an den
Koderstrang. Weil am Ende des DNA-Zielmo-
leklls zudem ein Goldnanopartikel verankert
ist, kann Uber dieses Metallteilchen eine Briicke
zwischen den beiden Elektroden gebildet wer-
den. Dazu bedarf es allerdings zusatzlich einer
Art Fotoentwicklerl6sung, die dafir sorgt, dass
sich Silber auf dem Goldteilchen abscheidet.
Eine Silberbriicke, sprich eine Stromverbindung
wadchst heran.
Dieser Vorgang genlgt im Prinzip, um die
Basenabfolge einer DNA abzulesen: Der Auf-
bau der Kdderstrange ist bekannt. Bindet einer
von ihnen an unbekannte DNA, so muss dieser
das exakte Gegenstlick zum Kdderstrang sein,
um sich daran anzuheften. Der Aufbau der DNA
leitet sich folglich aus dem Kdderstrang ab.
Doch oft funktioniert die Paarbildung zwischen
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zwei Strangen nicht optimal: Auch &dhnliche,
aber nicht perfekt passende Gegenstiicke bin-
den. Daher konnte bisher die DNA nicht auf die
Base genau abgelesen werden. Dieses Problem
konnten die Wissenschaftler beheben, indem
sie die nicht optimal passenden Bindungen in
einer Salzlésung aufzubrechen vermochten.
Daher ist es nun méglich jede einzelne Base der
DNA zu erkennen. «Und weil das Messsystem
auf gangigen Mikroelektroden beruht, belau-
fen sich die Kosten einer Messung auf einen
Bruchteil der Ausgaben der konventionellen
Methode», wirbt der Institutsdirektor Chad
Mirkin.

Quelle: BdW 22.02.2002 (Online)

Kopplungsgruppen in

Arabidopsis nicht

gréBer als 1cM

Von einer anderen Art genomischer
Marker berichtet nature genetics in der glei-
chen Ausgabe (Vol. 30, S. 190 — 193). In die-
sem Artikel wurden die Ergebnisse einer inter-
nationalen  Kollaboration  amerikanischer,
schwedischer und deutscher Wissenschafter
vorgestellt, die den Umfang von Kopplungs-
gruppen in Arabidopsis analysiert hatte. Als
Kopplungsgruppen werden eng benachbarte
Gene bezeichnet, die aufgrund ihrer raumli-
chen Ndhe nicht durch Rekombinationen ge-
trennt und daher gemeinsam vererbt werden.
Da solche Kopplungsgruppen auch als Werk-
zeuge fir die Feinkartierung von Genen ein-
setzbar sind, ist das Interesse an ihnen, insbe-
sondere in der Humangenetik, mit dem sténdi-
gen Anwachsen verfligharer genomischer Poly-
morphismen gestiegen. Fiir die Kartierung von
Genen ist das rdumliche AusmaB solcher Kopp-
lungsgruppen von groBer Bedeutung, da hier-
von die Auflésung der chromosomalen Karte
abhdngig ist. Und die Auflésung legt fest, wie
fein ein Genort kartiert werden kann. Da Ara-
bidopsis als Selbstbestauber relativ umfangrei-
che Kopplungsgruppen besitzen sollte, kénnte
eine auf ihnen aufbauende genetische Karte
auch fir die Genomanalyse hoherer Pflanzen
interessant sein.
Um den Umfang der Kopplung auf genomischer
Ebene zu analysieren, wurden in 20 verschie-
denen Okotypen 13 kurze Elemente eines 250
kb langen Bereichs (dies entspricht bei Arabi-
dopsis etwa 1 cM) um den Genort FRI sequen-
ziert. Dabei zeigte sich, daB die Kopplung zu
diesem Genort bereits innerhalb der 250 kb
stark abnimmt. Die Kopplung ist zwar deutlich
umfangreicher als beispielweise in Drosophila,

wo sie typischerweise nur etwa 1 kb betragt,
aber nicht umfangreich genug, um bei den gan-
gigen Okotypen als ausschlieBlicher Kartie-
rungsmarker zu dienen. Eine Lésung, Kopplun-
gen dennoch als Kartierungsmarker zu nutzen,
konnten isolierte Populationen bieten, die von
nur wenigen Individuen gegriindet wurden.
Durch das homologe Genom wiirden sich die
Kopplungen ausdehnen, ohne die Zahl von
Polymorphismen zu reduzieren. Und tatsachlich
erstreckten sich Kopplungen in untersuchten
lokalen Populationen bereits auf 50 — 100 cM.
So kdnnte es maglich sein, durch die Auswahl
geeigneter lokaler Populationen, sozusagen in
die jeweiligen Genorte ,hinein zu zoomen”
und die, iber Sequenzpolymorphismen hinaus-
gehende genomische Strukturvielfalt der Oko-
typen, als Hilfmittel zur Genkartierung verwen-
den zu kénnen.

Quelle: Nature Genetics

Vol. 30, S. 190 - 193

Neue Funde stiitzen

«introns-early» Theorie

Uber den Ursprung von Introns wird
seit Jahren kontrovers diskutiert. Noch immer
ist es ungeklart, warum Prokaryoten in ihrem
Genom keine Introns besitzen, bis auf wenige
Ausnahmen jedoch alle Eukaryoten. Nun haben
Forscher der Universitdt von Salt Lake City neue
Belege fiir die «introns-early» Theorie gefun-
den. Diese Theorie nimmt an, daB Introns in den
Urgenomen bereits vorhanden waren, auf-
grund eines Selektionsdruckes jedoch aus pro-
karyotischen Genen verschwanden. Eine alter-
native Theorie favorisiert jedoch ein spates
Erscheinen von Introns und vermutet, daB
Introns erst nach der Trennung von Pro- und
Eukaryoten durch Insertion erworben wurden.
In der vorgestellten Arbeit untersuchten die
Wissenschaftler die DNA-Sequenz des in Mol-
lusken, Insekten und Chordaten vorkommen-
den g-Glutamyl-Carboxylase Genes an der
Meeresschnecke Conus, Drosophila und dem
Menschen. Obwohl es in diesen Organismen
verschiedene Funktionen erflllt, wird aufgrund
der hohen Sequenzahnlichkeit angenommen,
daB es fur alle drei Stdmme einen gemeinsa-
men Vorfahren gibt. Auf diesen iiber 540 Mil-
lionen Jahre alten Ahnen weist auch die bemer-
kenswert Ubereinstimmende Organisation des
Gens in den drei Tierstammen hin.
Obwobhl die jeweiligen Gene in ihrer Lange vari-
ieren, sind die Exon/Intron-Grenzen auBerge-
wohnlich prazise konserviert. Die Autoren neh-
men sogar an, daB es sich hier um die vermut-

lich am besten erhaltenen Intronpositionen
bekannter homologer Gene verschiedener Tier-
stdmme handelt. Die Zahl und die Lange der
Introns sind jedoch in den untersuchten Arten
nicht konserviert. So enthalt das menschliche
Gen 14 Introns, im homologen Gen von Conus
befinden sich zehn und bei Drosophila sind es
nur zwei Introns. Die Forscher vermuten, daf3
die bei Drosophila fehlenden Introns im
urspriinglichen Gen noch vorhanden waren,
jedoch nach der Trennung von Mollusken und
Arthropoden durch den standigen Evolutions-
druck verloren gingen. Dieser Druck wirkte auf
die Mitglieder der verschiedenen Stamme
unterschiedlich. In Conus hat die Zahl der
Introns zwar geringfligig abgenommen, sie sind
aber verhdltnismdssig lang geblieben. Im
Gegensatz dazu sind im menschlichen Gen die
meisten Introns konserviert, ihre Lange ist
jedoch signifikant reduziert (im Gegensatz zu
Conus 5-14 fach). Und in der g-Carboxylase
von Drosophila sind schlieBlich nur noch zwei
Introns (brig geblieben, die zudem am kirze-
sten sind.

Dies |aBt vermuten, dal3 wahrend der Evolution
auf jedes g-Carboxylase-Gen ein ganz unter-
schiedlicher Reduktionsdruck gewirkt hat, der
in Conus, dem Menschen und Drosophila zu
den deutlichen Unterschieden in der Intronzahl
und —gr6Be fiihrte. Vor diesem Hintergrund ist
es weniger spekulativ, daB dieser Reduktions-
druck bei Eu- und Archaebakterien, mit ihren
kurzen Generationszeiten, zu einem vollstandi-
gen Verlust von Introns fiihren konnte.

PNAS (Feb. 5, Vol. 99, S. 1264-1269)

Genetische Marker

fiir Herzinfarkt identifiziert

Ein internationales Team, angefihrt
von Wissenschaftlern am Universitatsklinikum
Regensburg, hat eine Region im menschlichen
Genom identifiziert, welche die Entstehung des
Herzinfarktes beglnstigt. Die bisher aufwen-
digste Studie dieser Art erschien im Februarheft
der Zeitschrift «Nature Genetics».
Fur die Entstehung des Herzinfarktes werden
im Wesentlichen die kardiovaskularen Risiko-
faktoren Diabetes mellitus, Rauchen, hoher
Blutdruck und hoher Cholesterinspiegel verant-
wortlich gemacht. Dartiber hinaus ist die indi-
viduelle Bereitschaft eines Patienten dafiir ent-
scheidend, ob sich eine koronare Herzerkran-
kung oder ein Herzinfarkt entwickeln. Diese
individuelle Bereitschaft wird durch erbliche
Faktoren bestimmt. Die Wissenschaftler identi-
fizierten nun in Familien mit gehduften Herzin-
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farkten genetische Marker auf Chromosom 14,
die zur Entstehung des Herzinfarktes beitragen.
Die vor 6 Jahren in Regensburg initiierte Studie
stiitzt sich auf Informationen aus 513 Familien
aus ganz Deutschland. Mindestens zwei Fami-
lienangehdrige hatten einen Herzinfarkt oder
schwere Komplikationen der koronaren Herzer-
krankung vor dem 59. Lebensjahr. Insgesamt
wurde bei 1.406 Personen das gesamte Genom
mit einem feinen Raster von genetischen Mar-
kern analysiert.

Der Leiter der Arbeitsgruppe, Prof. Dr. Heribert
Schunkert, an der Universitdt Regensburg
berichtet, dass sich in der betroffenen Region
ca. 150 Gene befinden. Aktuell streben For-
schungsgruppen in Deutschland und den USA
eine genaue ldentifizierung desjenigen Gens
an, welches fir die Entstehung des Herzinfark-
tes mit verantwortlich ist. Die genaue Identifi-
kation dieser Veranderung steht jedoch noch
aus. Das Verstandnis dieses Gens soll es zu-
kiinftig u.a. ermdglichen, eine individuelle The-
rapie zur Pravention der koronaren Herzerkran-
kung zu entwickeln.

Quelle: idw 31.01.02

Dritter menschlicher

Erbguttrager entziffert:

Chromosom 20

«Kapitel drei im Buch der Gene» — so
Uberschreibt das britische Fachjournal «Natu-
re» seinen Kommentar zur Entzifferung des
Chromosoms 20. Der Erbguttrdger enthalt
unter anderem Gene, die bei Altersdiabetes,
Ubergewicht und Grauem Star eine Rolle spie-
len. Craig Venter, Griinder der US-Firma Celera
Genomics und das internationale Forscher-Kon-
sortium des Human Genome Project hatten ihre
jeweilige Arbeitsversion der Gen-Karte vom
Menschen zwar bereits im Februar in Fachjour-
nalen vorgestellt. Doch diese hatte noch Unge-
nauigkeiten und Licken. Chromosom 20 ist der
dritte Erbguttrdger, der nun nahezu vollstandig
vorliegt. Das Chromosom 22 hatten Forscher
1999, Chromosom 21 im Mai 2000 prasentiert.
«Damit sind die Forscher bei diesem Band des
Erbguts von der Arbeitsversion zur Abschlus-
squalitdt gekommeny», fasste Helmut Blocker,
einer der vier Koordinatoren des deutschen
Human Genome Project, die Arbeit zusammen.
Das gesamte menschliche Genom soll im Jahr
2003, zum 50. Jahrestag der Entdeckung der
Doppelhelixstruktur des Erbmaterials DNA vor-
liegen, sagte Blocker. Er leitet die Abteilung
Genomanalyse bei der Gesellschaft fiir Bio-
technologische Forschung in Braunschweig.

Der Mensch besitzt insgesamt 23 Chromoso-
menpaare.

Das relativ kleine Chromosom 20 enthalt zwei
Prozent des menschlichen Genoms. Schon vor
Jahren hatten Forscher Gene darauf entdeckt,
die bei der herkémmlichen Variante der Creutz-
feldt-Jakob- Krankheit eine Rolle spielen. Die
Forscher um Panos Deloukas vom Wellcome
Trust Sanger Center im britischen Hinxton bei
Cambridge haben nun 99,5 Prozent des gene-
tisch aktivem Erbguts auf Chromosom 20 ent-
ziffert. Der Rest - vier groBere Liicken - enthélt
eine lange Reihenfolge vor allem der DNA-Bau-
steine Cytosin und Guanin, die mit der derzei-
tigen Technik sehr schwierig zu entschliisseln
ist.

Quelle: dpa 20.12.2001

Kanada und Deutschland

vereinbaren Zusammenarbeit

bei Forschung und Ausbildung

auf dem Gebiet der

Humangenetik

Vertreter fiihrender kanadischer und
deutscher Forschungsinstitute unterzeichneten
eine Vereinbarung zur Zusammenarbeit bei For-
schung und Ausbildung auf allen Gebieten
genetischer Erkrankungen des Menschen. Die
Vereinbarung wurde in Berlin von Vertretern
der Canadian Institutes of Health Research
(CIHR), Institute of Genetics, des Canadian
Genetic Diseases Network (CGDN) und des
Max-Planck-Instituts fir molekulare Genetik
(MPIMG) unterzeichnet. Die Beteiligten hoffen,
mit Hilfe dieser Vereinbarung zu einer schnelle-
ren Entdeckung krankheitsauslésender Gene
und damit zum Wohle der gesamten Mensch-
heit beitragen zu kénnen. Die Unterzeichnung
dieser Vereinbarung bildete den Abschluss des
Deutschlandbesuches des kanadischen Pre-
mierministers Jean Chrétien und seiner Delega-
tion.
Das auf finf Jahre angelegte Programm zur
Zusammenarbeit zwischen kanadischen und
deutschen Wissenschaftlern tragt den Titel
«Aufkldrung genetischer Erkrankungen des
Menschen mittels gentechnischer Methoden».
«In diesem einzigartigen Unternehmen werden
Wissenschaftler zweier Nationen zusammen-
gebracht, die weltweit fihrend beim Einsatz
der Gentechnik zur Aufklérung der Komplexitat
genetischer Erkrankungen sind», sagte Dr.
Steve Scherer, Vorsitzender des Priority and
Planning Committee for International Collabo-
rations in Human Genetics des CIHR Institute of
Genetics. Zu den geplanten Aktivitdten zdhlen

gemeinsame  Forschungsprojekte, — wissen-
schafltiche Meetings, der Austausch von Wis-
senschaftlern zwischen Kanada und Deutsch-
land sowie die Unterstlitzung angehender Wis-
senschaftler bei ihrer Aushildung.

«Diese Vereinbarung wird uns bei der Erfor-
schung monogener Erkrankungen sowie kom-
plexer Erkrankungen, die bei nahezu 90% aller
gesundheitlichen Probleme und Sterbefalle
eine Rolle spielen, voranbringen», sagte Dr.
Ron Woznow, CEO des Canadian Genetic
Diseases Network. Dieses Ziel soll durch die
gemeinsame Entwicklung und Anwendung
neuer Technologien und gentechnischer
Methoden, den Aufbau von Patientendaten-
banken und die Erforschung von monogenen
Erkrankungen sowie Mausmodellen menschli-
cher Erkrankungen erreicht werden.

Fir das Verstandnis komplexerer Strukturen
genetischer Erkrankungen ist es zundchst erfor-
derlich, sich schwerpunktmaBig mit monoge-
nen Erkrankungen zu befassen. «Die umfas-
sende Erforschung monogener Erkrankungen
ist ein wichtiges Handwerkszeug fir die Erfor-
schung der Funktion des menschlichen Ge-
nomsy, sagte Dr. Hans-Hilger Ropers, Direktor
des Berliner Max-Planck-Instituts fir molekula-
re Genetik. «Neben den zu erwartenden positi-
ven Auswirkungen auf das Gesundheitswesen
wird uns diese Kooperation neue Einblicke in
die molekularen Lebensprozesse bescheren.»
Im Rahmen der Zusammenarbeit soll auch dem
wachsenden internationalen Bedarf an Wissen-
schaftlern, die sich sowohl auf dem Gebiet der
Genetik als auch der Genomik auskennen,
Rechnung getragen werden. Einer der Schwer-
punkte wird auf der Gewinnung und Ausbil-
dung klinischer Wissenschaftler sowie von Wis-
senschaftlern, die an den Schnittschnellen zu
Informatik, Chemie, Mathematik, Physik, Bioin-
formatik und den Sozialwissenschaften arbei-
ten konnen, liegen.

Quelle: idw 19.02.02

Biotech-Start-ups gehen

Entziindungen auf den Grund

Das Verbundprojekt entziindungsspezi-
fischer DNA- und Protein-BioChips (Microar-
rays) der beiden Biotech-Start-ups SCIENION
AG, Berlin, und Conaris Research Institute
GmbH, Kiel, Uberzeugte die Juroren der finften
Auswahlrunde des vom BMBF geforderten Bio-
Chance-Programms und erhdlt rund 2,5 Mio
Euro. Insgesamt waren in dieser Runde 49 Vor-
haben eingereicht worden, aus denen ein hoch-
karatiges Gremium unabhangiger Fachgutach-
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ter insgesamt acht Biotechnologie-Projekte
auswahlte und finanziell unterstiitzt.

Ziel des Verbundprojektes, bei dem hochlei-
stungsfahige Plattformtechnologie und gut
erfasste klinisch aussagefahige Patientendaten
zusammengeflhrt werden, ist die Entwicklung
von diagnostischen und therapeutischen Pro-
dukten im Entziindungsbereich. Im Ergebnis
wird ein wichtiger Beitrag zur Entziindungsfor-
schung, z.B. auch fiir Asthma, Allergien, Multi-
ple Sklerose, rheumatoide Arthritis oder Immu-
nerkrankungen, stehen. Mit dem anvisierten
Forschungsprojekt bewegen sich die beiden
Biotech-Start-ups an der vordersten Front der
Medikamentenentwicklung fiir Entziindungser-
krankungen.

Chronisch entziindliche Erkrankungen sind
durch ihre Haufigkeit, die hohe Beeintréchti-
gung von Lebensqualitat und Leistungsféhig-
keit der Betroffenen sowie ihre Wechselwir-
kung mit anderen Erkrankungen ein therapeu-
tisch hochrangiges Ziel. «In dem gefdrderten
Verbundprojekt sollen», so Conaris-Geschafts-
fiihrer Prof. Stefan Schreiber, «bereits durch
unser Institut bei Patienten mit entziindlichen
Darmerkrankungen erzielte und validierte
Untersuchungsergebnisse weiter in Richtung
Proteomics, funktionaler Assays und Therapeu-
tika Screening ausgebaut werden.» Dabei wer-
den aus den Datensatzen identifizierter Gene
entzlindungsspezifische, diagnostische DNA-
Chips hergestellt und im folgenden die rele-
vanten Proteine analysiert. Diese bilden die
Grundlage flr das Herstellen entsprechender
Antikérper sowie Protein-BioChips, mit denen
Protein-Protein-Interaktionen und  Protein-
Wirkstoff-Wechselwirkungen erforscht werden
kénnen — wichtig letztlich fiir die pharmakolo-
gische Medikamentensuche und Behandlung
von Entziindungen.

«Derzeit gibt es weltweit noch kein angewand-
tes Verfahren — nicht in der medizinischen Dia-
gnostik, nichtin der Therapie von Erkrankungen
—, mit welchem die komplexen Prozesse von
chronisch entziindlichen Erkrankungen auf
molekularer Ebene identifiziert, charakterisiert
und (berwacht werden kdénnen», betont Dr.
Holger Eickhoff, CEQ von SCIENION, die wis-
senschaftliche und auch wirtschaftliche Rele-
vanz des Vorhabens. Der Einsatz von DNA- oder
Protein-Microarrays stelle gegenwartig die ein-
zige Methode dar, mit der diese Anforderungen
in generellem Ansatz zu erreichen seien.
Quelle: Scienion, 06.03.02

Top Ten der Zeitschrift

«Science»
Die Zeitschrift «Science» hat die zehn wichtig-
sten Forschungsergebnisse des vergangenen
Jahres gekirt. Als groBten Durchbruch stuften
die Herausgeber und Autoren der Zeitschrift die
Fortschritte auf dem Weg zu Nano-Computern
ein. Auf den weiteren Platzen landeten neue Er-
kenntnisse (ber die RNA, Neutrinos, das
menschliche Genom, Supraleiter, Nervensigna-
le, Krebsmedikamente, das Bose-Einstein-Kon-
densat und die globale Klimaerwdrmung. Als
«Breakdown of the Year» sieht «Science» die
Finanzierungsprobleme der Internationalen
Raumstation und das «wissenschaftliche Vaku-
um» in der Regierung von US-Prasident Geor-
ge Bush.
Angeflihrt wird die Hitliste der wissenschaftli-
chen Spitzenleistungen von Computerschaltun-
gen in MolekilgréBe. Im Januar stellten US-
Wissenschaftler Nano-Drahte fiir den Informa-
tionsaustausch vor, die millionenfach feiner
sind als ein menschliches Haar. Elektronen
wandern durch den Kontaktdraht fast ohne
Widerstand. Im November gelang es drei For-
schergruppen aus den USA und den Niederlan-
den, aus Milliardstel Meter kleinen Strukturen
logische Schaltkreise herzustellen. lhre Ergeb-
nisse ebnen den Weg zu winzigen, aber duBerst
schnellen und starken Nano-Computern, die
Gesprache in Sekunden (ibersetzen oder im
Korper von Menschen nach Erkrankungen
fahnden. Einmal zusammengebaut, kdnnen die
Nano-Elemente «Rechnerleistungen erreichen,
die Uber Jahrzehnte hinweg weitere Durch-
briiche in der Forschung garantieren», sagen
die Herausgeber von «Science».
Als weitere Meilensteine in der Forschung fiihrt
das Magazin neun wissenschaftliche Hits ohne
Rangfolge auf:
Das unbekannte Genom: Der Wettlauf um die
Entschlisselung des menschlichen Genoms
endete Anfang des Jahres mit der gleichzeiti-
gen Veroffentlichung zweier Arbeitsergebnisse
in «Science» und «Nature». Die US-Firma
Celera Genomics und das internationale For-
scherkonsortium des Humangenomprojekts
kamen unabhédngig voneinander zu dem
Schluss, dass die Erbinformation des Menschen
aus rund 35.000 Genen besteht. Ein flir viele
uberraschendes Ergebnis, da urspriinglich mit
bis zu 100.000 Genen gerechnet wurde. Dem-
nach hat der Mensch nur etwa doppelt so viele
Gene wie die Fruchtfliege. Die Forscher konnten
inzwischen das Erbgut von 60 weiteren Orga-
nismen entschllsseln.

Gezielte Medikamente gegen Krebs: Biochemi-
sche Defekte im menschlichen Kérper sind die
Ursache flr manche Krebsarten. 2001 wurden
in Kliniken erstmals neue Medikamente einge-
setzt, die auf solche Schaden zielen. Gleevec
wurde in den USA als neues Medikament zur
Therapie bisher unheilbarer Krebsarten zuge-
lassen. Es schaltet ein Enzym aus, dass Krebs-
zellen erndhrt. Wissenschaftler beschaftigten
sich in diesem Jahr zunehmend mit Enzymen,
die das Wachstum von Krebs-Zellen beeinflus-
sen. Weltweit laufen Dutzende von klinischen
Tests.

Durchbruch bei der RNA: Wissenschaftler ent-
deckten im Jahr 2001, dass es méglich ist, Uber
kleine RNA-Schnipsel Gene gezielt abzuschal-
ten. Uberraschend stellten sie fest, dass die
Boten-RNA auch als Enzym wirksam sein kann.
Vermisste Neutrinos: Wissenschaftler Idsten
dieses Jahr das Geheimnis der fehlenden Neu-
trinos. Die Zahl der von der Sonne auf die Erde
treffenden Partikel erscheint nur deshalb so
gering, weil sie sich auf dem Weg zu unserem
Planeten in schwer nachweisbare Tau- und
Myonen-Neutrinos umwandeln. Dies zeigten
Forscher am kanadischen Sudbury Neutrino
Observatory.

Uberraschendes Kondensat: Fiir die Erzeugung
eines neuen Aggregatszustandes der Materie,
des so genannten Bose-Einstein-Kondensat
(BEC), erhielten der deutsche Physiker Wolf-
gang Ketterle und die US-Forscher Eric A. Cor-
nell und Carl E. Wieman den Nobelpreis 2001
in Physik. Die Forschungen konzentrierten sich
dieses Jahr auf den Bau eines Atomlasers auf
BEC-Basis und auf ultraprdzise Messungen.
Problematisch bei der Erzeugung eines Bose-
Einstein-Kondensats sind die sehr tiefen Tem-
peraturen. Wissenschaftler konnten dieses Jahr
nicht nur mit Rubidium, sondern erstmals auch
mit Helium und Lithium ein BEC erfolgreich her-
stellen. Ein weiteres Forscherteam untersuchte
Wirbelphanomene des Kondensats. Cornell und
Wieman setzten ein BEC einem Magnetfeld
aus, bis es in einer kleinen Supernova, einer so
genannten Bose-Nova explodierte.
Supraleiter-Rekord: Japanische Forscher ent-
deckten einen neuen Supraleiter - Magnesium-
Diborid. In der kostengiinstigen Metallverbin-
dung flieBt elektrischer Strom bei minus 234
Grad ohne Widerstand. Kugelférmige Kohlen-
stoffgitter oder Fullerene, die so genannten
Bucky Balls werden bereits bei minus 156 Grad
Celsius supraleitend, statt bisher bei 221 Grad
Celsius. Den neuen Rekordwert erzielten dieses
Jahr Wissenschaftler aus Deutschland und den
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Science Digest

USA.

Wichtige Nervensignale: Wissenschaftler er-
forschten in diesem Jahr, wie sich die Nerven im
Embryo entwickeln. Die Forschungsergebnisse
kénnten bei der Reparatur von ausgewachse-
nen Nervenzellen helfen. Weitere Untersuchun-
gen zeigten, wie Nervensignale miteinander
interagieren und wie Axone mit sich widerspre-
chenden Signalen umgehen.

Immer warmer: An der globalen Erwarmung der
letzten 50 Jahre ist die wachsende Konzentra-
tion an Treibhausgasen in der Atmosphére
schuld. Dies zeigten im Jahr 2001 immer bes-
sere  Daten und Modellrechnungen. Sie
bestatigten den menschlichen Einfluss auf das
unnatirlich warme 20. Jahrhundert. Wie viel
Treibhausgase unser Planet verkraften kann, ist
noch ungekldrt. US-Prasident George Bush
nahm dies als Vorwand, das Kyoto-Protokoll
abzulehnen.

Debatte um Kohlenstoffsenken: Die USA pro-
duzieren am meisten Treibhausgase. Uber die
Anrechnung von Waldern und landwirtschaftli-
chen Nutzflachen in den USA als Kohlenstoff-
senken haben sich Wissenschaftler nach erbit-
terten Diskussionen geeinigt. Das Resultat: Die
Senken nehmen rund ein Drittel der derzeitigen
Treibhausgas-Emissionen der USA auf, dieser
Prozess wird sich in den ndchsten Jahrzehnten
aber verringern, glauben Wissenschaftler.
Nach dem 11. September hat sich fir Wissen-
schaft und Forschung vieles gedndert, warnen
die «Science»-Herausgeber: Forscher und Inge-
nieure mussen mit schrumpfenden Budgets
klarkommen. Einschrankungen beim Informati-
onsaustausch und bei der internationalen
Zusammenarbeit sowie Anderungen bei For-
schungsschwerpunkten sind an der Tagesord-
nung.

Quelle: BdW 22.12.2001 (Online)

Deutsche Forscher in der

Proteomik vorne mit dabei

Auch wenn in Deutschland die Ent-
schlisselung des menschlichen Genoms fast
verschlafen wurde - bei der so genannten Post-
Genomforschung sind deutsche Wissenschaft-
ler vorn mit dabei. Ein deutsch-amerikanisches
Forscherteam hat nun die erste Karte des Pro-
teoms der Hefe vorgelegt. Darin zeigen die For-
scher um Giuilo Superti-Furga von der Univer-
sitat Heidelberg und Mike Tyers von der Uni-
versity of Toronto, Kanada, die Wechselwirkun-
gen der Proteine im Einzeller auf. Die Studie, die
einen wesentlichen Schritt in der Erforschung
von genetisch bedingten Krankheiten bedeu-

tet, erscheint in Nature (Vol.615, S.141).

Die Wissenschaftler arbeiteten fiir diese Pro-
teomik-Karte mit dem Proteom der Backerhefe.
Die Proteomik ist das Studium der Proteine und
ihrer Funktionen und als Proteom bezeichnet
man die Gesamtheit der exprimierten Proteine
einer Zelle und ihre Wechselwirkungen.

Zur Uberraschung der Molekularbiologen er-
wiesen sich die Proteine als sehr interaktiv. So
zeigten sich viele Proteine erst in Verbindungen
mit anderen als funktionstlichtig. Fast alle der
beobachteten Proteinkomplexe waren von bis-
her unbekannter Funktion und auch viele der
beobachteten Interaktionen zwischen den Pro-
teinen waren bislang nicht bekannt. Zudem
stellten die Wissenschaftler fest, dass die wirk-
samen Verbindungen der Proteine keinen stati-
schen Zustand darstellen: Die Wechselwirkun-
gen zwischen den Proteinen sind dynamisch
und andern sich ja nach Umgebung. Die For-
scher glauben, dass diese Veranderungen in der
Zusammensetzung und Bildung der Protein-
komplexe der Schlissel sind, um den Ausbruch
und Verlauf einer Krankheit zu verstehen.

Die Wissenschaftler vermuten, dass die in der
Hefe identifizierten Proteinkomplexe auch im
Menschen zu finden sind. Ist dem so, konnte
das Wissen (ber die Wirksamkeit der Proteine
zu medizinischen Zwecken eingesetzt werden.
Die noch nicht vollstandige Protein-Interakti-
ons-Karte kann im Internet unter yeast.cellzo-
me.com eingesehen werden.

Quelle: BdW 10.01.2002 (Online)

6000 Gene und

EiweiBstoffe

Das Erbgut der Backerhefe (Saccha-
romyces cerevisiae) wurde 1996 entziffert. Es
war die erste vollstdndige DNA-Sequenz eines
Eukaryoten — ein Organismus, dessen Erbinfor-
mationen in einem Zellkern gebiindelt vorlie-
gen. Auf seinen 16 Chromosomen besitzt der
Einzeller rund 6000 Gene — und mindestens so
viele Proteine -, von denen ein Drittel in &hnli-
cher Form auch beim Menschen vorkommen.
Daher gilt die Backerhefe als wichtiges Modell-
system flr die Analyse von Vorgdngen im
menschlichen Organismus. Jetzt wurde erst-
mals eine Karte entwickelt, die Wechselwirkun-
gen zwischen Hefeproteinen im Uberblick dar-
stellt. Die 38 beteiligten Forscher bestimmten
1440 verschiedene EiweiBmolekile der Hefe
und identifizierten 232 Multi-Protein-Komplexe
mit jeweils unterschiedlichen Funktionen. «Die
Studie belegt, dass es mit den vorhandenen
Methoden mdglich ist, biologische Aktivitaten

abzubilden», unterstreicht Professor Friedrich
Lottspeich die Bedeutung fir die industrielle
Anwendung.

Quelle: Die Welt 10.01.2002 (Wissenschaft)

BMBF férdert

Systembiologie mit

100 Millionen Mark

Im Rahmen des Programms «Biotech-
nologie — Chancen nutzen und gestalten«, das
die Bundesregierung im Jahr 2001 aufgelegt
hat, ist ein neuer Forderschwerpunkt zur Sys-
tembiologie entwickelt worden. Das BMBF wird
die Systembiologie in den ndchsten fiinf Jahren
mit insgesamt 100 Millionen Mark férdern.
«Wir wollen gezielt eine bestehende Liicke in
der Biotechnologieforschung schlieBen und das
relativ junge Gebiet der Systembiologie in
Deutschland dauerhaft etablieren», erklarte
Bundesforschungsministerin -~ Edelgard ~ Bul-
mahn. In dem neuen Forderschwerpunkt sollen
durch interdisziplindre Forschung aus Biologie,
Chemie, Ingenieurwissenschaften, Informatik
und Mathematik realitdtsnahe Modelle von
physiologischen Vorgangen in Zellen, Zellver-
banden und ganzen Organismen entwickelt
werden, um ein ganzheitliches Verstandnis der
Lebensprozesse zu erlangen. Forschungsantra-
ge kénnen ab Madrz 2002 gestellt werden.
Antragsberechtigt sind Hochschulen, auBeruni-
versitare Forschungseinrichtungen und Unter-
nehmen der gewerblichen Wirtschaft mit Sitz in
Deutschland.
Weitere Informationen zum Forderschwerpunkt
«Systeme des Lebens — Systembiologie» erteilt:

Projekttrager Julich

des BMBF und BMWi (PTJ)
Geschéftsbereich Biologie
Forschungszentrum Jilich GmbH
D-52425 Jiilich

Tel.: (024 61) 6127 16

Fax: (024 61) 61 26 90
beo31.beo@fz-juelich.de
www.fz-juelich.de/ptj/beo_home.html

Richtlinien zum Forderschwerpunkt «Systeme
des Lebens — Systembiologie» im Férderpro-
gramm der Bundesregierung «Rahmenpro-
gramm Biotechnologie - Chancen nutzen und
gestalten»:

www.bmbf.de/677_3807.html
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Das Max-Planck-Institut fir Molekulare
Genetik in Berlin sucht

1BTA / CTA
(BAT VB)

in der Protein-Technologie Gruppe der
Abteilung Lehrach. Die Gruppe arbeitet
unter der Leitung von Dr. Dolores Cahill
an Hochdurchsatz-Proteintechnologien,
wie der Herstellung von Proteinarray’s
und Proteinchips, der Expression von c-
DNA Banken und der Proteom-Analyse
(www.mpimg-berlin-dahlem.mpg.de/
~proteingroup/). Die ausgeschriebene
Position wird durch das Projekt «Pflan-
zen-Proteomics — Herstellung von Pro-
tein-Expressionsbanken und Proteinchips
aus Arabidopsis und Gerste» finanziert.
Die Hauptziele des Projektes sind die Ent-
wicklung von Subklonierungsmethoden
im Hochdurchsatz, die Erstellung von
Arabidopsis- und Gerste-cDNA Banken.
Die rekombinanten Gene werden in E.
coli exprimiert. Unter Verwendung der
gereinigten Proteine sollen Protein-Chips
hergestellt werden, die u.a. der Untersu-
chung von Protein-Protein- sowie Pro-
tein-Ligand-Wechselwirkungen  dienen
sollen.

Der Bewerber (die Bewerberin) sollte
einen AbschluB als BTA oder CTA haben.
Erfahrungen auf dem Gebiet der Moleku-
larbiologie und Interesse an Hochdurch-
satztechnologien waren Voraussetzung
fur die Einstellung.

Die Position kann fir die Dauer von

1 Jahr besetzt werden. Fir weitere Infor-
mationen wenden Sie sich bitte an:

Dr. Birgit Kersten

Tel. 030 8413 1350
kersten@molgen.mpg.de

Bewerbungen (inklusive Lebenslauf mit
Ausbildungsweg und bisherigen For-
schungserfahrungen) bitte an folgende
Adresse senden:

Dr. Birgit Kersten
Max-Planck-Institut

fiir Molekulare Genetik

IhnestraBe 73

D-14195 Berlin.

Berlin, den 8.3.2002

2 DOKTORARBEITEN

Im Rahmen eines GABI-geforderten Wei-
zenprojektes sind zum 1. Juli 2002
zwei Stellen als Wissenschaftliche/r An-
gestellte/r fur 4 Jahre zu besetzen. Die
Bezahlung erfolgt nach BAT Ila/ halbe.
Projekt-Titel: AB-QTL-Analyse in Weizen:
Die Lokalisation von brauchbaren Genen
fur Qualitdt und Ertragskomponenten
aus Wildweizen und ihre Uberfiihrung in
den Elite-Genpool des Kulturweizens
mit Hilfe von DNA-Markern.
Arbeitsplan: 1 Jahr Genotypisierung von
spaltenden Weizenpopulationen mit Mi-
krosatelliten-Markern.

2 Jahre Feldversuchsbetreuung zur Erhe-
bung von Phanotyp-Daten in spaltenden
Gerstenpopulationen.

1 Jahr statistische Auswertung der Geno-
typ- und Phanotyp-Daten zur Lokalisati-
on von Genregionen, die quantitative
Merkmale beeinflussen.

Qualifikationen bzw. Techniken, die im
Laufe des Projektes erworben werden:
Diplom in Agrarwissenschaften oder Bio-
logie.

Kenntnisse/Erfahrungen mit DNA-Mar-
ker-Techniken, u. a. Automat. Sequenzie-
rer (Li-Cor).
Genetische/pflanzenziichterische ~ Fach-
kenntnisse (Mikrosatelliten und SNP-
Analyse,  Kopplungsanalyse, ~ Feldver-
suchsbetreuung, QTL-Analyse, statisti-
sche Grundkenntnisse).

Bereitschaft zur Mitarbeit in einem jun-
gen Forscherteam, bestehend aus: Pro-
jektleiter, 2 Doktoranden und 2 Techni-
schen Assistenten.

Bewerbungen bitte bis zum 15. Mai 2002
an folgende Adresse senden:

PD Dr. Klaus Pillen

Institut fiir Pflanzenbau
Universitat Bonn
Katzenburgweg 5

53115 Bonn
K.PILLEN@uni-bonn.de
/www.uni-bonn.de/ipf/

POSTDOCTORAL POSITION

(Bat Ila ~ 53.000 EUR per year) available
immediately for at least 3 years at the
University of Giessen, Germany, to work
as a group leader (a) in a genomic pro-
ject on cereal resistance to Fusarium
diseases and (b) in a cereal transformati-
on project focussing on disease resi-
stance genes. Ph.D. in molecular biology,
genetics, plant pathology, or related field
with experience in cDNA library, EST,
DNA microarray, pant transformation
preferred. Send curriculum vitae and the
names and contact information of three
references to:

Prof. KH Kogel

University of GieBen
Interdisciplinary Research

Centre of Environmental Sciences
D-35392 GieBen - Heinrich-Buff-Ring 26
Karl-Heinz.Kogel@agrar.uni-giessen.de

German Cancer Research Center
Heidelberg

POST-DOCTORAL POSITION

available in a group working on the

mechanism and regulation of mammali-

an gene expression. Areas of research

include:

- molecular mechanism of transcription
initiation and termination,

- signal transduction pathways in gene
regulation,

- phosphorylation of transcription fac-
tors,

- influence of chromatin structure on
transcription,

- mechanisms of transcriptional control
during defined phases of the cell cycle,

- effect of oncogenes and tumor sup-
pressors on transcription.

Further information under

www.dkfz-heidelberg.de/

polymerasel/main page.htm.

Preferences will be given to applicants

with a strong background in molecular

biology and/or cell biology. Applicants

are encouraged to send their curriculum

vitae, list of publications and the names
and telephone numbers of two referees
from whom letters of reference can be
obtained to:

Prof. Dr. Ingrid Grummt

Div. Molecular Biology of the Cell Il
German Cancer Research

Center (DKFZ)

Im Neuenheimer Feld 280

D-69120 Heidelberg, Germany

Tel.: +49-6221-423423

Fax: +49-6221-423404
i.grummt@dkfz.de

PHD-STUDENT POSITION

at the German Research Centre for Bio-
technology, Germany

We have an immediate opening for a
Graduate (PhD) Student to work in an
interdisciplinary project funded by the
Federal Ministry of Research and Educa-
tion (BMBF) on the synthetic mimicry of
conformationally defined protein binding
sites.

Candidates should have a degree in che-
mistry, biochemistry, or biology, along
with a strong motivation to work in an
interdisciplinary environment. Experi-
mental background in one or more of the
following areas would be beneficial:
peptide synthesis, solid-phase synthesis,
synthetic peptide combinatorial libraries,
binding assays, parallel screening.
Interested candidates, please send your
resume and CV to:

Dr. Jutta Eichler

German Reserach Centre

for Biotechnology
Mascheroder Weg 1

38124 Braunschweig

Germany

jei@gbf.de

Wir sind ein nationales Forschungszen-
trum mit ca. 1.500 Mitarbeitern und be-
schaftigen uns in zahlreichen Instituten
interdisziplinar mit der Erarbeitung wis-
senschaftlicher Grundlagen zum Schutz
des Menschen und seiner Umwelt. Als
eine von der Bundesrepublik Deutsch-
land und dem Freistaat Bayern getragene
Forschungseinrichtung ist die GSF Mit-
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glied der Hermann von Helmholtz-
Gemeinschaft Deutscher Forschungszen-
tren.

Das Institut fiir Bioinformatik sucht zum
nachstmoglichen Zeitpunkt

Zwei

(B1O-)
INFORMATIKER/INNEN
(#39/2002, 265/2001)

Fir ein europaweites Projekt zur Integra-
tion pflanzlicher Genomdaten ist eine
Stelle zu besetzen. In internationaler Zu-
sammenarbeit entwickeln und betreuen
wir eine verteilte Pflanzengenomdaten-
bank und fiihren bioinformatische Analy-
sen aus.

Sie sind (Bio-)Informatiker/in mit Erfah-
rung in der Entwicklung und Integration
von Datenbanken und/oder Softwareent-
wicklung. Neben fundierten Datenbank-
und Programmierkenntnissen sind insbe-
sondere CORBA Kenntnisse von Vorteil.
Erfahrungen in Sequenz- und Genom-
analyse sind eine zusétzliche Qualifikati-
on. Das Arbeitsverhdltnis ist bis zum
30.06.2005 befristet.

Fir die zweite Stelle suchen wir eine/n
(Bio-)Informatiker/in - mit Erfahrung in
Strukturbiologie  und  guten  Pro-
grammierkenntnissen. Das Projekt bein-
haltet computergestitzte Analyse von
Proteinstrukturen in pflanzlichen Geno-
men und Identifizierung potenzieller Ziel-
proteine fiir experimentelle Strukturbe-
stimmung. Das Arbeitsverhéltnis ist bis
zum 31.12.2003 befristet.

Sie sind kreativ und begeisterungsfahig
und haben SpaB an wissenschaftlicher
Arbeit in einem internationalen und in-
terdisziplinaren Team.

Die GSF strebt generell die Erhdhung des
Frauenanteils an und fordert deshalb
qualifizierte Interessentinnen auf, sich zu
bewerben. Die Vergiitung erfolgt nach
BAT. Schwerbehinderte werden bei glei-
cher Eignung bevorzugt. Kinderbetreu-
ungsmaglichkeiten sind gegeben.

Ihre schriftliche Bewerbung mit den dbli-
chen Unterlagen und Riickfragen richten
Sie bitte innerhalb von zwei Wochen an
Herrn Dr. Klaus Mayer

Telefon: 089/3187-3584
Kmayer@gsf.de

Institut fiir Bioinformatik
GSF-Forschungszentrum fiir
Umwelt und Gesundheit GmbH
Postfach 1129, 85758 Neuherberg.

Weitere Informationen tiber das GSF-For-
schungszentrum erhalten Sie iber Inter-
net http://www.gsf.de

Wir sind eine anerkannte
Zivildienststelle

Wir sind ein nationales Forschungszen-
trum mit ca. 1.500 Mitarbeitern und be-
schaftigen uns in zahlreichen Instituten
interdisziplinar mit der Erarbeitung wis-
senschaftlicher Grundlagen zum Schutz
des Menschen und seiner Umwelt. Als
eine von der Bundesrepublik Deutsch-
land und dem Freistaat Bayern getragene
Forschungseinrichtung ist die GSF Mit-
glied der Hermann von Helmholtz-Ge-
meinschaft Deutscher Forschungszen-
tren.

Wir suchen eine/n
BIOINFORMATIKER/IN
INFORMATIKER/IN
BIOLOGEN/IN
(#271/2001)

fur die Entwicklung einer Datenbank-
Infrastruktur fur eine funktionelle Annot-
ation von cDNA Bibliotheken und Ent-
wicklung eines Netzwerkmodells mole-
kularer Interaktionen.

Voraussetzung sind ein abgeschlossenes
Hochschulstudium, Erfahrung in der
Erstellung von Genexpressionsprofilen
und der Analyse von Stoffwechselwegen,
gute Programmierkenntnisse

(SQL, Perl, HTML/xnL) und Kenntnisse mit
Linux/NT.

Wir bieten eine Verglitung nach BAT. Das
Arbeitsverhdltnis ist vorerst bis zum
31.12.2003 befristet. Die GSF strebt ge-
nerell eine Erhhung des Frauenanteils
an und fordert deshalb qualifizierte Inter-
essentinnen ausdriicklich auf, sich zu
bewerben. Kinderbetreuungsmaglichkei-
ten sind gegeben. Schwerbehinderte
werden bei gleicher Eignung bevorzugt.
Ihre schriftliche Bewerbung mit den dbli-
chen Unterlage richten Sie bitte inner-
halb von zwei Wochen an: Herrn Dr. Wolf-
gang Wurst, Institut fir Sdugetiergene-
tik, GSF - Forschungszentrum flir Umwelt
und Gesundheit GmbH, Postfach 1129,
85758 Neuherberg.

Fur Ruckfragen wenden Sie sich bitte an:
Herrn Dr. Jens Hansen

Telefon: 089-3187-2887
hansen@gsf.de.

Weitere Informationen tiber das GSF-For-
schungszentrum erhalten Sie iiber Inter-
net http://www.gsf.de

Wir sind eine anerkannte
Zivildienststelle

2 POSTDOCTORAL
FELLOWSHIPS
(MARIE CURIE

HOST FELLOWSHIPS)

are available within the European Com-
munity funded research project «Gene
expression profiling analysis of multidrug
resistance in human tumors» at the Insti-
tute of Pathology, Charité University Hos-

pital, Berlin/Germany

Duration: 24 months

Salary: 4500 Euro/month plus 400 Euro/
month mobility allowance

Project: The project focusses on develop-
ment of a DNA-array for simultaneous
analysis of genes involved in cytostatic
drug resistance in samples of individual
patient tumors. Aim of the project is to
identify mechanisms of chemoresistance
inindividual tumors as a base for an indi-
vidualised chemotherapy.

The fellows will join the Resistance Rese-
arch Group at the Institute of Pathology
which is working on mechanisms of
cytostatic drug resistance of malignant
tumors.

Requirements: Positions are available for
fellows from EU and associated* coun-
tries. Applicants should have a PhD and
an outstanding record of research and
publications as well as knowledge in at
least one the following fields: molecular
biology, bioinformatics, analysis of gene
expression, DNA-array techniques. Appli-
cations should include CV, publication list
and names of 2 references.

Contact:

Prof. Dr. rer. nat. Reinhold Schafer
Laboratory of Molecular

Tumor Pathology

Institute of Pathology

Charité University Hospital
Schumannstr. 20/ 21 - D-10117 Berlin
Tel +49/(0)30 — 450 - 536 072

Fax +49/(0)30 — 450 - 536 909
reinhold.schaefer@charite.de

* Associated States:  Bulgaria, Cyprus,
Czech Republic, Estonia, Hungary, Ice-
land, Israel, Latvia, Liechtenstein, Lithua-
nia, Norway, Poland, Romania, Slovakia
and Slovania

Am Max-Planck-Institut fiir Psychiatrie
erforschen Kliniker und Grundlagenwis-
senschaftler in enger Zusammenarbeit
die Ursachen komplexer Erkrankungen
des Gehirns und suchen neue Wege fir
ihre Behandlung.

Hierzu stehen neben einer modernen Kli-
nik, die Uber alle fiir Krankenversorgung
und Forschung notwendigen apparativen
Einrichtungen verfigt, umfangreiche La-
bors zur Verfiigung, in denen neurobiolo-
gische Untersuchungsmethoden von der
Verhaltensforschung bis hin zur Moleku-
largenetik angewandt werden. Ziel ist es,
den Nutzen der Forschung fiir den Pati-
enten durch eine enge und innovative
Vernetzung von grundlagenorientierter
und klinischer Neurowissenschaft zu
optimieren.

Wir suchen eine/n
WISSENSCHAFTLER/IN/
POSTDOC

mit abgeschlossener Promotion
(Biologie, Chemie oder vergleichbare
Studiengange)

Zur Entwicklung neuer Methoden fir den
Bereich Proteomics wird ein/e Wissen-
schaftler/in bendtigt mit Erfahrung auf
dem Gebiet der Proteinchemie.

Der/Die Wissenschaftler/in soll Metho-
den fiir die Hochdurchsatz-Analyse von
klinischen und zelluldren Proben ausar-
beiten. Darliber hinaus wird die Etablie-
rung von quantitativen Verfahren zur
Bestimmung von spezifischen Proteinen
in den zuvor genannten Proben einen
Schwerpunkt  bilden.  Teamfahigkeit
innerhalb der Gruppe sowie auch iber-
greifend wird vorausgesetzt.

Spezifische Aufgaben:

- Methodenentwicklung

- Zweidimensionale Gelelektrophorese

- Massenspektrometrische Analyse von
Proteinen und Peptiden

- Protein Reinigung

- Bestimmung von post-translationalen
Protein Modifikationen

Die Stelle ist auf 2 Jahre befristet.

Die Bezahlung erfolgt je nach Vorerfah-

rung, persénlichen Voraussetzungen und

Zuordnung nach BAT/Bund oder iber ein

Forschungsstipendium.

Erste Informationen erteilt

Herr Prof. Chris Turck

Tel.: 089/30622-317

turck@mpipsykl.mpg.de

Die Max-Planck-Gesellschaft will den

Anteil von Frauen in den Bereichen er-

hohen, in denen sie unterreprasentiert

sind. Frauen werden deshalb ausdriick-

lich aufgefordert, sich zu bewerben.

Bewerbungen von Schwerbehinderten

sind ausdriicklich erwlinscht und werden

bei gleicher Eignung bevorzugt beriick-

sichtigt.

Wenn Sie diese Aufgabe und die Mitar-

beit in einer wissenschaftlichen For-

schungseinrichtung reizt und Sie sich

durch unser Inserat angesprochen fiih-

len, richten Sie lhre schriftliche Bewer-

bung an die

Personalleitung des

Max-Planck-Instituts

fiir Psychiatrie

Kraepelinstr. 16 - 80804 Minchen.

Wollen Sie mehr ber uns wissen? Infor-

mationen erhalten Sie (iber unsere

Homepage im Internet:

www.mpipsykl.mpg.de
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Y Chromosom und Human-Spermatoge-
nese DHGP-Forschungsprogramm am
Institut fiir Humangenetik

Jedes 5 te Paar in Deutschland ist unge-
wollt kinderlos. In etwa 15% dieser Falle
wird dieser Kinderwunsch durch geneti-
sche Infertilitatsfaktoren, die direkt auf
die Keimzellbildung (Spermatogenese)
wirken blockiert! Unser Forschungsge-
biet konzentriert sich auf die AZF Sper-
matogenesegene auf dem Y Chromosom.
Ihre Deletion ist der heute am haufigsten
vorkommende Mutations-Mechanismus
bei Mannern mit genetisch bedingter
Infertilitat (1: 10000). Die molekularge-
netische Analyse der Struktur und Funk-
tion dieser AZF Gene liegt deshalb im
Brennpunkt unserer Forschungsarbeiten
in der AG Reproduktionsgenetik:
www.med.uni-heidelberg.de/
humangen/ger/humgen/Vogt/vogt.html.
Durch Férderung im Rahmen des natio-
nalen Humangenom-Programms kann
ich nun meine Arbeitsgruppe mit einem:

einem

DOKTORANDEN
(MOLEKULARBIOLOGIE; BIO-
CHEMIE)

einem

TECH. ASSISTENTENIN
(BTA/CTA)

erweitern. Die Stellen sind zunachst auf
2 Jahre befristet mit der Aussicht auf Ver-
langerung. Voraussetzungen fiir eine er-
folgreiche Bewerbung sind griindliche
Methodenkenntnisse auf dem Gebiet der
Molekulargenetik, Protein-Analytik,
Immunohistochemie, sowie zumindest
basale EDV-Kenntnisse zum Umgang mit
Humangenom-Sequenzen in den Daten-
banken. Grundlegend ist ebenfalls die
Bereitschaft und Freude am selbststandi-
gen Arbeiten in einem engagierten Ar-
beitsteam. Die Bezahlung erfolgt nach
BAT. Aussagekraftige Bewerbungen mit
den (iblichen Unterlagen werden erbeten
an:

Priv. Doz. Dr. rer. nat. Peter H. Vogt;

AG Reproduktionsgenetik

Institut fiir Humangenetik

Im Neuenheimer Feld 328

69120 Heidelberg

Fax: 06221-563710
peter_vogt@med.uni-heidelberg.de

Faculty positions available immediately
in the newly established Institute of
Tumor Biology at the Medical Campus of
the University Hospital Eppendorf, Ham-
burg, Germany. The research program is
focused on cancer metastasis with a par-
ticular emphasis on micrometastasis and
the identification of therapeutic targets
for anti-cancer therapy. Applicants
should have a strong background in

molecular and cellular tumor biology and
cancer genetics. Experience in eukaryotic
cell culture, transfection techniques,
gene cloning, PCR and cytogenetic
methods would be an asset. The succes-
sful applicant will join a strong, collabo-
rative and multidisciplinary institutional
program in cancer research and should
have the ability to establish and lead
their own research group within the pro-
gram. Please send a current curriculum
vitae and the names of three references
to:

Klaus Pantel M.D., Ph.D.

Director, Institute of Tumor Biology
University of Hamburg
Pantel@uke.uni-hamburg.de

Stelle fur eine(n)
DOKTORANDIN/EN,
POST-DOKTORANDIN/EN
und eine(n)

TECHNISCHEN
ASSISTENTIN/EN

in Miinchen

Im Rahmen des nationalen Genomfor-
schungsnetzes des BMBF und des DFG-
Sonderforschungsbereiches — «Neurode-
generation» sind wir eines von mehreren
Labors in Minchen, die an der Genetik
und den Mechanismen der Neurodege-
neration interessiert sind. Im speziellen
suchen wir eine(n) hochmotivierten Dok-
toranden, eine(n) Post-Doktorandin/en
und eine(n) begeisterte technischen Assi-
stentin/en fir ein Projekt, das mit trans-
genen zelluldren und Knock-out-Maus-
Modellen die Parkin-Funktion, seine In-
teraktionspartner sowie Stoffwechselwe-
ge der Parkin-assoziierten Neurodegene-
ration bearbeitet. Arbeitstechniken sind
Zellkultur (Zelllinien und primare Zellkul-
tur), Proteinbiochemie, Expressions-Pro-
filing, Immunhisto-/cytochemie und Pro-
teomics. Die Kernbereiche des BMBF-
Genomforschungsnetzes (z.B. Expressi-
ons-Profile, Sequenzierung) stehen zur
Verfligung. Bezahlung erfolgt nach BAT.
Bitte wenden Sie sich mit Ihrer Bewer-
bung einschlieBlich Lebenslauf, Publika-
tionen und Empfehlungen an

Dr. Christoph B. Liicking
Neurogenetisches Labor

(unter der Leitung von PD Dr. Thomas
Gasser)

Klinik fiir Neurologie

Klinikum GroBhadern
Ludwig-Maximilians-Universitat
Marchioninistr. 23 - 81377 Minchen
Deutschland
cluecking@nefo.med.uni-muenchen.de
Tel: 0049-(0)89-7095-4810

Fax: 0049-(0)89-7095-4805

2

xantos
biomedione

Wir, die Xantos Biomedicine AG, sind ein
junges, international ausgerichtetes
Unternehmen im Bereich der Biotechno-
logie mit Sitz in Minchen / Martinsried.
Unter der Leitung unseres Managements
mit langjéhriger Pharma-Industrie-Erfah-
rung  kénnen wir ein kontinuierliches
Wachstum verzeichnen. Unser Ziel ist es,
einen entscheidenden Beitrag zur Ent-
wicklung und Etablierung neuer biologi-
scher Therapieprinzipien fir eine gestin-
dere Lebensweise und zur Verbesserung
der Lebensqualitdt zu leisten.
Zur Unterstiitzung unseres IT Teams
suchen wir baldmaéglichst eine(n):

SYSTEMADMINISTRATOR
(IN)

Sie sind eigenverantwortlich fiir die Be-

treuung unseres stark wachsenden Sys-

temumfeldes zustandig:

Ihr Aufgabengebiet umfasst:

- die Pflege des heterogenen Netzwerks
(Windows, Linux) und die User Betreu-

ung
- die Verwaltung unserer Backup-
Lésung,

- die Administration unserer Oracle-
Datenbank,

- den Aufbau und die Administration
unseres Intranet-Webservers,

- die Wartung unserer Firewall,

- den Einkauf sowie

- die Integration neuer Systeme.

Neben der Mdglichkeit zu eigenverant-

wortlicher Arbeit bietet unser Unterneh-

men ein attraktives Gehalt und ein fort-

schrittliches Mitarbeiter-Beteiligungsmo-

dell. Wenn wir mit der oben beschriebe-

nen Stelle Ihr Interesse geweckt haben

und Sie SpaB an Teamarbeit haben, dann

senden Sie Ihre vollstdndigen Bewer-

bungsunterlagen an:

Xantos Biomedicine AG

Petra Fischer

Fraunhoferstr. 22

D-82152 Martinsried

Tel: +49/89/899 59 410

p.fischer@xantos.de

Pending final decision by the European
Commission we would like to bring the
following research opportunity for PhD
students to the attention of academic
institutes, professors and doctoral stu-
dents of European countries (non Ger-
man EU member states and associate
states)

MARIE CURIE TRAINING SITE - Breast
Cancer:  Molecular Risk Factors, Drug
Response, Non-Response and Toxicity

The Dr. Margarete Fischer Bosch Institute
of Clinical Pharmacology (IKP) Stuttgart
in cooperation with the Eberhard Karls
Universitdt Tibingen, Germany

invites applications for up to six positions
at the PhD training level. We are seeking
individuals with research interests in the
molecular origin of breast cancer and
elucidation of drug response, non-res-
ponse and toxicity in systemic breast can-
cer therapy.

The goals of IKP are the understanding of
metabolisms of drugs and drug effects as
well as the molecular origin of cancer. In
particular IKP fosters interdisciplinary,
collaborative research at the interface of
basic, clinical and population sciences in
an effort to improve prevention and tre-
atment of breast cancer. Additional
information can be found at www.ikp-
stuttgart.de  IKP is a state-of-the-art
basic and clinical research facility com-
mitted to provide outstanding core faci-
lities in support of molecular genetic and
clinical pharmacological research. IKP is
affiliated with the University of Tuebin-
gen (45 km) which can be easily reached
by public transportation. Together they
offer active graduate student programs
as well as exceptional opportunities for
interdisciplinary  scientific interactions
with other investigators at academic
institutions and industry.

Candidates must have substantial trai-
ning in a subject related to medicine or
molecular biology. Strong quantitative
and analytical skills will be required as
well as strong communication skills.
Basic knowledge in molecular genetics
and genomics will be an asset but not
mandatory. Training language will be
English.

Contracts of up to 12 months of doctoral
studies funded by the European Union
will be available in spring 2002. IKP is
committed to equal opportunity and
affirmative action. Women and minori-
ties are strongly encouraged to apply.
Applications should be sent to Hiltrud
Brauch, PhD, Associate Professor, Dr.
Margarete Fischer Bosch Institute of Cli-
nical Pharmacology, Auerbachstr. 112,
70376 Stuttgart, Germany

e-mail: hiltrud.brauch@ikp-stuttgart.de

In der Molekularen Pharmakologie des
Instituts fiir Pharmakologie und Toxikolo-
gie der Humboldt Universitat Berlin, Uni-
versitdtsklinikum Charité ist die Stelle fir

1 WISS. MITARBEITER/IN
und

1 DIPLOMAND/IN

ab Sommer 2002 zu besetzen. Im Bereich
der experimentellen Tumorbiologie set-
zen wir transgene Technologien ein, um
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die Rolle und Funktion von Tyrosinkina-
serezeptoren und  kleinen  GTPase-
Molekiilen im Brustepithel von transge-
nen Méausen zu studieren (Brandt et al.
2000, Oncogene 19: 2129). Unter Ver-
wendung vielfaltiger moderner Techniken
aus den Bereichen Molekularbiologie,
Proteinchemie, Zellbiologie und
(Immun)-Histochemie sollen diese Tiere
und die beobachteten Phénotypen funk-
tionell charakterisiert werden, um Ein-
blicke in die zugrunde liegenden Mecha-
nismen erhalten zu kdnnen.

Wenn Sie Kenntnisse auf mehreren dieser
Gebiete haben, selbstandig arbeiten
(Position 1) und Interesse an der Mitar-
beit in einer multi-disziplinaren Arbeits-
gruppe haben schicken Sie lhre Unterla-
gen inkl. CV, kurzer Beschreibung lhrer
bisherigen wissenschaftlichen Erfahrung
und Namen zweier Referenzen an:

Prof. Dr. Franz Theuring
Universitatsklinikum Charite
Institut fiir Pharmakologie

und Toxikologie

Dorotheenstr. 94 - 10117 Berlin

Tel: 030-450 525005

Fax: 030-450 525902
Theuring@charite.de

o,

xantos

bomediane

Wir, die Xantos Biomedicine AG, sind ein
junges, international ausgerichtetes
Unternehmen im Bereich der Biotechno-
logie mit Sitz in Miinchen / Martinsried.
Unter der Leitung unseres Managements
mit langjéhriger Pharma-Industrie-Erfah-
rung  kénnen wir ein kontinuierliches
Wachstum verzeichnen. Unser Ziel ist es,
einen entscheidenden Beitrag zur Ent-
wicklung und Etablierung neuer biologi-
scher Therapieprinzipien fir eine gestin-
dere Lebensweise und zur Verbesserung
der Lebensqualitdt zu leisten.

Damit wir diese Herausforderung ent-
sprechend schnell bewaltigen kénnen,
bendtigen wir folgende Mitarbeiter/-
innen:

TECHNICAL ASSISTANT/
SCIENTIFIC ASSISTANT

im Bereich Screening:

Ihre Aufgaben:

- allgemeine Zellkulturtechniken

- Anzucht verschiedener Zellen fir den
Screen

- Optimierung der Wachstumsbedingun-
gen

- allgemeine Labororganisation

Ihr Profil:

- Ausbildung als MTA, BTA, CTA oder
Studium der Biotechnologie / Biologie

- Sie verfligen Uber erste Berufserfah-

rung in den oben genannten Aufga-
benfeldern, aber auch als Neu- oder
Wiedereinsteiger ins Berufsleben sind
Sie herzlich willkommen
- Sie haben Computerkenntnisse und
Grundkenntnisse in Englisch
Neben der Méglichkeit zu eigenverant-
wortlicher Arbeit bietet unser Unterneh-
men ein attraktives Gehalt und ein fort-
schrittliches Mitarbeiter-Beteiligungsmo-
dell. Wenn wir mit den oben beschriebe-
nen Stellen Ihr Interesse geweckt haben
und Sie SpaB an Teamarbeit haben, dann
senden Sie lhre vollstandigen Bewer-
bungsunterlagen an:
Xantos Biomedicine AG
Petra Fischer
Fraunhoferstr.22
82152 Martinsried
Tel.: 089/899 59 400
Fax: 089/899 59 420
p.fischer@xantos.de
www.xantos.de

The GSF Research Center for Health and
Environment GmbH in Neuherberg (Mu-
nich, Germany) offers immediately a

POSTDOCTORAL POSITION

to join the GSF-GBF collaborative Jung
Investigator Research Group «Infection
Genetics» in the Institute of Experimen-
tal Genetics.

Position Summary:

The focus of the new established group
will be in the generation of mouse mo-
dels to study mechanism of bacterial
host-pathogen interaction.

You will participate in the isolation and
characterization of novel mouse mutants
generated in a large scale ENU muta-
genesis program. The study will focus on
the isolation of mouse mutants that are
compromised in macrophage function
and recognition or killing of pathogenic
bacteria (e.g. Salmonella typhimurium
and Listeria monocytogenes).

In addition you will develop new assays
for the phenotyping of mutant mouse
lines.

The position is initially for three years and
the salary will be at the BAT lla level on
the German university scale. The GSF
offers an excellent interactive and colla-
borative work environment as well as
state-of-the-art research facilities.
Qualifications:

The successful candidate will have a
strong interest in mouse genetics and
preferentially experience in immunology
and microbiology. Individuals with an
expertise in cytokine signaling and expe-
rience in flow cytometry, ELISA and cellu-

lar assays are especially encouraged to
apply. Applicants should have a Ph.D. or
M.D. degree.

To apply, please email your resume inclu-
ding a CV, list of publications, a brief sta-
tement of research interests and the
names and addresses of at least two
references to:

Dr. Andreas Lengeling

Institute of Experimental
Genetics

GSF-Research Center

for Health and Environment
Ingolstadter Landstrasse 1

85764 Neuherberg, Germany
lengeling@gbf.de

phone: (+49) 0531-6181-200

metaGen,

Frarmacoui icaln GmkH

metaGen ist ein innovatives und schnell
expandierendes  Biotechunternehmen,
das neuartige Therapeutika und Diagno-
stika im Bereich der Onkologie ent-
wickelt. metaGen besteht seit 1996 und
hat gegenwartig 80 Mitarbeiter aus 10
verschiedenen Nationen mit einem
Durchschnittsalter von 34 Jahren.

In der Abteilung Onkologie suchen wir
zum 1. April 2002

EINE/N ZELLBIOLOGEN/IN

die/der in Zusammenarbeit mit unserer
Discovery, Genomic Technologies sowie
der Proteinchemie neue Targets in funk-
tionellen Assays, wie z.B. Migration, Inva-
sion, Apoptose, Zell-Zellinteraktionen
charakterisiert, um neue Therapeutika
(Antikorper, Antisense oder kleine
Molekiile) zu entwickeln.

Als Bewerber verfligen Sie Uber einschlé-
gige Berufserfahrung (auch auf dem
Gebiet onkolog. Fragestellungen), Team-
geist, Organisationsgeschick und soziale
Kompetenz. Gute Englischkenntnisse set-
zen wir voraus.

Wir honorieren das Engagement unserer
Mitarbeiter durch ein attraktives Mitar-
beiterbeteiligungsmodell und mit einer
breiten Palette unterschiedlicher Soziall-
eistungen.

Wir freuen uns auf lhre Bewerbung und
bitten um Zusendung an:

metaGen Pharmaceuticals GmbH
Frau Elsinghorst,

Oudenarder StraBe 16, 13347 Berlin
angela.elsinghorst@metagen.de
www.metagen.de

morphosys

Geniale Losungen sind selten an ihren
Dimensionen zu erkennen.

In einem 4 Zentimeter kleinen Behélter
stecken mehr als 10 Milliarden menschli-
che Antikérper und ein GroBteil unseres
Know-how: die Human Combinatorial
Antibody Library (HuCAL ®).Diese inno-
vative Technologie haben wir entwickelt,
um die Entdeckung neuer Arzneimittel zu
beschleunigen. Die Strategie stimmt: Wir
zahlen zu den fiihrenden Biotechnologie-
Unternehmen Europas und teilen diesen
Erfolg durch ein Mitarbeiterbeteiligungs-
programm.

Fir verschiedene Bereiche in unserem
Unternehmen suchen wir

TECHNISCHE ASSISTENTEN
(w/m)

(gerne auch Berufsanfénger/innen oder
Wiedereinsteiger/innen)

Aufgaben im Bereich «Antibody Techno-

logy »:

- Generierung von humanen Antikérpern
durch in vitro-Methoden (Phage-Dis-
play)

- Charakterisierung der Antikérper in
verschiedenen Assays

- Anwendung von  molekularbiologi-
schen Methoden

- Datenauswertung am PC

Aufgaben im Bereich «Protein Chemi-

stry»:

- Proteinexpression in pro- und eukaryo-
tischen Systemen

- Proteinreinigung und -analytik

- Zellkulturarbeiten, IHC

Voraussetzungen:

- Technische Aushildung als BTA, CTA,
MTA oder eine vergleichbare Qualifika-
tion

- Interesse an molekularbiologischen
Versuchen und Offenheit fiir den Um-
gang mit Computern

- Grundkenntnisse in MS Office und Eng-
lisch

- Engagement, Eigeninitiative und Team-
geist

Neugierig? Wir auch! Wir bieten Ihnen

nicht nur ausgezeichnete Entwicklungs-

maglichkeiten, sondern unterstiitzen Sie
von Anfang an — auch bei lhrem Umzug.

Schicken Sie bitte Ihre Bewerbung an

MorphoSys AG

Silvia Dermietzel

Senior Director Human Resources

Lena-Christ-StraBe 48

82152 Martinsried/Planegg.

Unter www.morphosys.com erfahren Sie

mehr (iber uns. Konkrete Fragen bitte per

E-Mail an:personnel@morphosys.com




Jobhorse

46

Stelle fir eine(n)

POST-DOKTORANDIN/EN

in Miinchen

Im Rahmen des Nationalen Genomfor-
schungsnetzes ist am GSF-Forschungs-
zentrum fiir Umwelt und Gesundheit in
Miinchen-Neuherberg ein Phénotypisie-
rungszentrum fir Mduse entstanden.
Fur die Untersuchung von Mausmutan-
ten auf neurologische Phanotypen su-
chen wir ab sofort einen Biologen, Hu-
man- oder Tiermediziner auf eine BAT lla-
Stelle.

Der neurologische Screen beinhaltet die
klinische Untersuchung der Mause (SHIR-
PA-Protokoll), die Durchfiihrung von
Koordinations- und Muskeltests (Rotar-
od, Gripstrength) sowie ergdnzende
EMG-, telemetrische EEG-Untersuchun-
gen, Histologie (Muskelbiopsien) und
MRT. Vorkenntnisse im Umgang mit Mau-
sen sowie in elektrophysiologischen Un-
tersuchungsverfahren wie EMG und EEG
sind von Vorteil, jedoch nicht Bedingung.
Die Kernbereiche des BMBF-Genomfor-
schungsnetzes stehen zur Verfiigung.
Bewerbungen werden erbeten an

Herrn PD Dr. med. Thomas Klopstock,
Neurologische Klinik

Klinikum GroBhadern

81366 Miinchen

Tel 0049-89-7095-4807

FAX 0049-89-7095-4805
klopstock@brain.nefo.med.uni-
muenchen.de

The newly founded Department of Gene-
tic Epidemiology, University of Gottingen
(Director: Prof. Dr. Heike Bickebdller)
offers several positions for genetic epi-
demiological research, partly within the
German National Genome Research Net-
work (Nationales Genomforschungsnetz
NGFN):

STATISTICIANS
EPIDEMIOLOGISTS

(at pre- and past-doctoral levels)

Responsibilities vary by position but in-
clude:

1. Study planning, fieldwork, data mana-
gement

2. Development and application of
appropriate statistical methods for ana-
lysis

3. Statistical and epidemiological consul-
ting

4.Teaching

Prerequisites are a masters or Ph. D.
degree in Statistics, Mathematics, Com-
puter Science, Natural Sciences or Medi-
cine, advanced knowledge in a leading
statistical software package for statistici-
ans (SAS, S-Plus) and fluency in English.
Knowledge in genetic epidemiology as

well as fluency in German is an advanta-
ge, but not a prerequisite. The University
of Géttingen will offer a Ph.D. program in
applied statistics and empirical methods
starting in 2002.

Health Data Administrators (Medizini-
sche Dokumentare, Med. Dokumentarin-
nen):

Responsibilities vary by position but
include:

1. Data base management (development,
use, internet-interface)

2. Data handling (transfers, preparation
of data sets, analysis — mainly in SAS)

3. Information management between
involved between involved scientists.
One position also includes tasks as a
system administrator. Knowledge in
English is an advantage.

Payment will be according to BAT (Ger-
man government regulations). Past time
employment is possible. For some positi-
ons an unlimited contract is possible.
Handicapped applicants will be advanta-
ged by equal qualifications. Applications
of women are encouraged and will be
considered with advantage when the
according qualifications are given accor-
ding to legal possibilities.

For more information please send e-mail
to hbickeb@gwdg.de.Please send your
written application with letter of interest,
curriculum vitae and other materials of
interest to:

Prof. Dr. H. Bickebdller

Abteilung Genetische
Epidemiologie

Universitat Gottingen -

Bereich Humangenetik
Humboldtallee 32

D-37073 Gottingen

Germany.

Das Institut fiir Medizinische Informatik
und Biometrie der Universitat Rostock
sucht fiir sofort

eine/n Wissenschaftler/in fir
ANGEWANDTE
BIOINFORMATIK
(BAT 11A)

mit Interesse, fiir die genomorientierte
klinische Forschung ein Softwaresystem
mitzuentwickeln.

Laufzeit: zundchst bis 31.12.2004, mit
der Mdglichkeit der Verldngerung bis
31.12.2006

Optional betroffene Themen: Information
Extraction, Kiinstliche Intelligenz, Daten-
banken, Expressionsdatenanalyse (cCDNA-
Chips)

Schwerpunkte: Forschung, angewandte
Programmierung+Methodeneinbindung
zur Softwareentwicklung (Java, Delphi)
Hintergrund: informatische bzw. natur-
wissenschaftliche Ausbildung, analyti-

sches Denken, anwendungsbereite Pro-
grammierkenntnisse, Interesse an Team-
arbeit in 4-Mann-Bioinformatikgruppe
Interessenten melden sich bitte bei:
Prof. Dr. Lothar Gierl / Anne Glass
Institut fiir Medizinische
Informatik und Biometrie
Universitat Rostock

Rembrandtstr. 16/17

D-18055 Rostock

tel. +49-381-494 7360

fax. +49 381 494 7203
lothar.gierl@medizin.uni-rostock.de
aenne.glass@medizin.uni-rostock.de

ARTEMIS

mls d:m b

Wir sind eine internationale Biotechnolo-
giefirma mit einem breiten Spektrum bio-
logischer Systeme zur Identifizierung von
Genfunktionen und der Rolle von Genen
bei menschlichen Kranheitsprozessen.
Unsere Firma ist weltweit fiihrend in der
Verwendung von Zebrafisch und Maus
als Modelorganismen fir die menschli-
che Biologie und Medizin.

Fir unseren Standort Tiibingen suchen
wir eine/n

hochmotivierte/n, engagierte/n

TA

die/der eine (neue) Herausforderung in
Form einer interessanten, abwechslungs-
reichen Tatigkeit im Bereich der Zell- und
Molekularbiologie anstrebt und ihre/
seine bereits vorhandenen Kenntnisse
erweitern mochte.

Vorkenntnisse im Bereich Zellbiologie
sind erwiinscht, aber nicht Vorausset-
zung. Flexibilitat, Kreativitat, selbstandi-
ges Arbeiten und Teamfdhigkeit setzen
wir voraus.

Wir bieten eine unbefristete Vollzeitstel-
le an einem modern ausgestatteten Ar-
beitsplatz im Bereich der Zell- und Mole-
kularbiologie in einem jungen, dynami-
schen und innovativen Unternehmen mit
Fortbildungsmdoglicheiten und  einem
sehr guten Arbeitsklima.

Interessiert? Dann schicken Sie bitte Ihre
vollstandigen Unterlagen unter der Chif-
fre-Nummer A01-52 an

ARTEMIS Pharmaceuticals GmbH
an Exelixis Co.

z. Hd. v. Frau Heiderose Neu
SpemannstraBe 35 - 72076 Tibingen
www.artemispharma.de

mrzpd

Das RZPD Deutsche Ressourcenzentrum
fur Genomforschung GmbH sucht zum
nachstmoglichen Termin eine/n

SYSTEMADMINISTRATOR/IN

zur Betreuung einiger Compag alpha ser-
ver (8400, 4100, 1200, ES40), diverser
Compag- und SUN Workstations, Macin-
tosh- und WindowsNT und 9x-Rechner.
Erforderlich sind vertiefte Erfahrungen in
der Administration heterogener UNIX-
Umgebungen sowie Kenntnis von relatio-
nalen Datenbanksystemen (Oracle).

Von Vorteil waren weiterhin Kenntnisse
des Legato Networkers und der Admini-
stration von NT-Rechner in TCP/IP-basier-
ten Netzen.

Die Verglitung erfolgt bei entsprechender
Qualifikation bis zur Gruppe lla BAT.
Schwerbehinderte werden bei gleicher
Eignung bervorzugt eingestellt.
Bewerbungen mit den dblichen Unterla-
gen richten Sie bitte an:

RZPD GmbH

Personalbiro

Heubnerweg 6 - 14059 Berlin

Flr Fragen zu dieser Ausschreibung ste-
hen wir gern zur Verfiigung:

Steffen Schulze-Kremer, steffen@rzpd.de
Klaus Dobrindt, kld@rzpd.de

Das Institut fir Medizinische Biometrie
und Epidemiologie sucht ab dem
01.06.2002 einen/eine

STATISTIKER(IN)/
MATHEMATIKER(IN)/
BIOMETRIKER(IN)/
EPIDEMIOLOGEN(IN)

ganztags. Die Stelle ist auf 19 Monate
befristet. Je nach Stellensituation und
Eignung ist eine Verlangerung maglich.
GemaB § 8 Abs. 2 Satz 1 HGIG sind Voll-
zeitstellen grundsatzlich teilbar.

Die Vergiitung erfolgt nach BAT lla.
Der/Die Stelleninhaber/in soll an dem von
dem Bundesministerium fir Bildung und
Forschung (BMBF) geférderten Projekt
«Kdrpergewichtsregulation: Analyse mo-
lekulargenetischer Mechanismen» (Koor-
dinator: Prof. Dr. J. Hebebrand, Klink fiir
Kinder- und Jugendpsychiatrie) mitarbei-
ten.

Aufgaben sind die Planung und Auswer-
tung genetisch-epidemiologischer und
klinischer Studien sowie Methodenent-
wicklung auf dem Gebiet der statisti-
schen Genetik. Diese Aufgabenstellung
umfaBt auch die statistische Beratung
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und Betreuung medizinischer  For-
schungsarbeiten und die Beteiligung an
den Lehraufgaben des IMBE.
Voraussetzungen sind ein abgeschlosse-
nes wissenschaftiches Hochschulstudium
in Mathematik oder Statistik oder in
einem anderen Fach mit methodisch-sta-
tistischem Schwerpunkt sowie eingehen-
de Kenntnisse der angewandten Stati-
stik. Von Vorteil sind Kenntnisse der sta-
tistischen Verfahren der genetischen Epi-
demiologie, sowie Erfahrungen in der
Anwendung statistischer Verfahren in der
Medizin und der Benutzung statistischer
Programmpakete.  Kooperationsbereit-
schaft und Teamfahigkeit sind erforder-
lich.

Medizinische Biometrie und Genetische
Epidemiologie sind Fachgebiete mit sehr
guten beruflichen Entwicklungsmaéglich-
keiten. Wir bieten Ihnen den Einstieg in
dieses Fach mit entsprechenden Schu-
lungs- und WeiterbildungsmaBnahmen.
Schwerbehinderte  Bewerberinnen/Be-
werber werden bei gleicher Eignung im
Rahmen der geltenden Bestimmungen
bevorzugt eingestellt.

Das Klinikum der Philipps-Universitat
strebt eine Erhéhung des Frauenanteils
im wissenschaftlichen Bereich an und
fordert deshalb insbesondere qualifizier-
te Wissenschaftlerinnen nachdriicklich
zur Bewerbung auf.

Bewerbungen mit den iblichen Unterla-
gen richten Sie bitte an den Direktor des
Instituts fiir Medizinische
Biometrie und Epidemiologie
Herrn Univ.-Prof. Dr. H. Schafer
BunsenstraBe 3 - 35037 Marburg.

Wir bitten nur Kopien vorzulegen, da die
Unterlagen nicht zuriickgesandt werden;
sie werden nach AbschluB des Auswahl-
verfahrens vernichtet.

An der Klinik fiir Psychiatrie und Psycho-
therapie der Philipps-Universitat Mar-
burg ist ab dem 01.02.2002 bis
31.12.2002 (ggf. mit Weiterbeschafti-
gung) folgende Stelle zu besetzen:

BIOLOGE/IN/MEDIZINERIN/
HUMANBIOLOGE/IN/AIP

als

Wissenschaftliche/Arztliche Mitarbeite-
rin im Laborbereich und im «klinischen
Bereich»

Die Anstellung erfolgt im Rahmen eines
klinisch-humangenetischen  Projektes
(Psychoneuroendokrinologie) und wird
durch das BMBF gefordert.

Erwiinscht sind EDV- und Statistikerfah-
rungen. Voraussetzung sind molekular-
biologische Kenntnisse (z. B. RT-PCR,
auch semiquantitativ, Humangenetik).
Unser Team sucht einen aufgeschlosse-
nen und interessierten Mitarbeiter mit

wissenschaftlichem Interesse und Freude
am interdisziplindren Arbeiten. Bioche-
mische und zellbiologische Expertise ist
vorhanden.

Die Art der Anstellung richtet sich nach
der Qualifikation und kann ggf. bis zu
einer vollen BAT lla-Stelle erfolgen. Der
Fachbereich und das Klinikum der Phi-
lipps-Universitat strebt einen hoheren
Anteil an Frauen im Wissenschaftshe-
reich an, deshalb bitten wir qualifizierte
Wissenschaftlerinnen, sich zu bewerben.
Schwerbehinderte Bewerberlnnen wer-
den bei gleicher Eignung bevorzugt ein-
gestellt.

Die Bewerbungen sind zu richten an:
Herrn Prof. Dr. J.-C. Krieg

Direktor der Klinik fir
Psychiatrie und Psychotherapie
Rudolf-Bultmann-Str. 8 - 35033 Marburg

Im Rahmen des Genomforschungsnetzes
ist ab sofort eine

POSTDOCSTELLE

zu besetzen.

Thema:

«Analysis of human host gene/protein

responses upon interaction or invasion of

pathogenic staphylococci»

Aim:

The aim of this project is to analyze glo-

bal gene and protein responses of human

cells and cell lines from the epithelium,

endothelium, and macrophages before

and after challenge with Staphylococcus

aureus / S. epidermidis. By using the DNA

array/chip, transcriptomics, and proteo-

mics technology we should be able to

identify those genes that are induced in

the presence of the pathogens. Thus we

shall get information of genes playing a

central role in the defense of bacterial

infections (e.g. cytokines, membrane

receptors, signalling proteins, kinases,

and many more).

- Stelle ist ab sofort besetzbar (zunachst
fur 2,5 Jahre) Verldngerung méglich

- BATIla

- Erwartet wird: Erfahrung in Molekular-
biologie/Mikrobiologie, Team- und Lei-
stungsfahigkeit, Lust an der Forschung

Bewerbung per E-mail an:

Prof. Dr. Friedrich Gotz

University Tiibingen

Microbial Genetics

Waldhduser Str. 70/8 - Tiibingen

Phone:+49 70 71.29 746-36 or 35

Fax: +49 70 71.29 5937

friedrich.goetz@uni-tuebingen.de

www.uni-tuebingen.de/Mikrobiogen/

wrzpd

Open
BIOINFORMATICIAN
POSITION

The RZPD Deutsches Ressourcenzentrum
fuer Genomforschung GmbH s looking
for one bioinformatician BAT lla to join
the current team of the Protein Structure
Factory (www.rzpd.de, www.protein-
strukturfabrik.de) at the RZPD Resource
Center.

Suitable candidates have a solid back-
ground in software development, pro-
gramming skills (Perl, C, C++, SQL,
Oracle, cgi) and database development
experience under Unix and Windows.
Further background knowledge in mole-
cular biology, computational biology and
bioinformatics would be of great advan-
tage. Skills in using the Microsoft suite of
Office programs would be helpful but
without relevant programming experien-
ce in itself not sufficient for these positi-
on.

We offer a stimulating environment with
a highly skilled, motivated and friendly
team and the chance to learn and master
the challenges of bioinformatics in the
core of the German Human Genome Pro-
ject.

The position is open immediately and will
run until 31. 12. 2003. Handicapped
applicants with competing qualifications
will be preferred. RZPD is an equal
opportunity employer.

The location of the work is the RZPD
Resource Center. For more details on this
position contact Dr. Steffen Schulze-Kre-
mer, (49 30) 32639-200. Please send
your application to:

RZPD Deutsches
Ressourcenzentrum fiir
Genomforschung GmbH
Pesonalbuero

Heubnerweg 6 - D-14059 Berlin
Germany
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