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Zelltypen entstehen lassen,
sind bisher nur in Bruchstü-
cken erfasst. Der Erfolg die-
ser Experimente hängt we-
niger von der Genialität der
Wissenschaftler als von der
systematischen Analyse gro-
ßer Datenmengen durch
emotionslose Software ab -
übrigens ein in der Physik
längst vollzogener Wandel.

In diesem multidimen-
sionalen Datenraum spielt
die Bioinformatik eine ent-
scheidende Rolle. Ohne die
Fähigkeit, große Datenmen-
gen zu strukturieren, ihren
Inhalt zu analysieren und sie
so der Interpretation zugäng-
lich zu machen, bleibt auch
die genomorientierte For-
schung auf die Beobach-
tung von Einzelphäno-
menen beschränkt.
Trotz der Erfolge in der
vergleichenden 
Genom
analyse

und der Strukturvorhersage
von Proteinen blieben wich-
tige Probleme bisher unge-
löst. Die exakte Vorhersage
genetischer Elemente aus
der DNA-Sequenz, wie die
Vorhersage funktioneller Ei-
genschaften oder die Inter-
aktion von Transkriptions-
faktoren mit den regulatori-
schen Abschnitten des Ge-
noms, sind Gegenstand in-
tensiver Forschung. Daher
gehört es zu den derzeit
wichtigsten Forschungszie-
len der Bioinformatik, Algo-
rithmen und Methoden zu
entwickeln und experimen-
telle Daten intelligent in
den Kontext biologischer In-

formation zu integ-
rieren.

Das Projekt BFAM verfolgt
den Gedanken, die Bioin-
formatik experimenteller
Forschung mit Methoden
zur Analyse genomischer
Daten und theoretischen
Grundlagen der Informa-
tik zu verknüpfen. Ergänzt
durch die Infrastruktur von
Daten-banken und Soft-
warewerkzeugen soll
BFAM einen Beitrag zur
funktionellen Genomanaly-
se leisten. Erste gemeinsa-
me Publikationen, intensive
Workshops und regelmäßi-
ge Treffen zeigen, dass die
Bioinformatik über den sti-
mulierenden Dialog der
Disziplinen hinaus einen
aktiven Beitrag zur Genom-
forschung leistet.

Schwerpunkte des Netz-
werks reichen von der ex-
perimentellen Analyse von
Mausmutanten über die
Humangenetik bis hin zu
Statistik und Entwicklung
effizienter Algorithmen.
BFAM verbindet Methoden
der Bioinformatik, der Infor-
matik, der mathematischen
Modellierung und der Che-
moinformatik mit der expe-
rimentellen Genomanalyse
eukaryontischer multizellu-
lärer Organismen. Eine kol-
lektive Datenbank- und Inte-
grationsumgebung zur funk-
tionellen Genomanalyse zu
schaffen, ist eines der ak-
tuellen Ziele. Methoden zur
Funktionsvorhersage - bei-
spielsweise Protein/Protein-
Interaktionen -, Datenstruk-
turen zur Darstellung kom-
plexer Netzwerke sowie die
Entwicklung und systemati-
sche Anwendung geeigneter
Methoden zur Analyse und

Exploration großer Da-
tenmengen bilden
weitere Themen-
schwerpunkte.
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In der Nukleinsäurese-
quenz jedes Lebewe-

sens ist die vollständige In-
formation kodiert, die seine
Entwicklung und Vermeh-
rung determiniert. Die Se-
quenz seines Genoms zu
»lesen«, ist heute moleku-
larbiologische Routine. Die
Fortschritte auf diesem For-
schungsgebiet haben eine
Revolution in den Lebens-
wissenschaften ausgelöst.
Allein in den vergangenen
fünf Jahren ist es gelungen,
über 200 Genome vollstän-
dig zu sequenzieren. Die Se-
quenz des menschlichen Ge-
noms liegt mittlerweile in ei-
ner mehrfach verbesserten
Version vor. Die genomische
Information ist die unabding-
bare Grundlage, um mole-
kularbiologische Prozesse zu
verstehen.

Doch mit der entschlüs-
selten Sequenz sind die wich-
tigsten Fragen, etwa nach
den molekularen Ursachen
menschlicher Erkrankungen,
noch lange nicht geklärt. Die
Genomsequenz liefert im
ersten Schritt bestenfalls ei-
ne Liste von Einzelteilen, häu-
fig sind die Vorhersagen mit
groben Fehlern behaftet. Ei-
ne schier unabsehbare Zahl
weiterführender Experimen-
te auf der Basis der Sequenz-
information ist erforderlich,
um die Rolle jedes einzel-
nen Gens, seiner Regulation
und seiner zellulären Part-
ner aufzuklären. Vor allem
die hochkomplexen Netz-
werke wie Signaltransduk-
tionsketten, die zur Zelldif-
ferenzierung führen, die in
Säugetieren aus demselben
Genom unter exakter räum-
licher und zeitlicher Kontrol-
le hunderte verschiedener

Nichts läuft mehr ohne Bio-
informatik
Unter wesentlicher Beteiligung von Wissenschaftlern

der TUM gemeinsam mit den Instituten des GSF For-

schungszentrums für Umwelt und Gesundheit in Neu-

herberg startete im Sommer 2001 eine Initiative zur

Bioinformatik der Säugergenome. Ergänzt durch die

Universitäten München und Erlangen sowie drei Bioin-

formatikunternehmen, arbeitet dieser regionale Ver-

bund seitdem an dem gemeinsamen Projekt »Bioinfor-

matics for the Functional Analysis of Mammalian Geno-

mes«, kurz BFAM. Dieses vom Bundesministerium für

Bildung und Forschung geförderte Netzwerk umfasst

13 Forschungsgruppen; Koordinator ist Prof. Hans-Werner

Mewes, Ordinarius für Genomorientierte Bioinformatik

am TUM-Wissenschaftszentrum Weihenstephan und

Direktor des Instituts für Bioinformatik der GSF.

Netzwerk zur Funktionellen Genomanalyse


