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P ...cin Wort, das immer hdufiger im La-
bor Einzug hiilt und ein rasch expandieren-
des Gebiet beschreibt, welches noch Mitte
der achtziger Jahre von Experimentatoren
als exotisch angesehen wurde. Mit dem Sie-
geszug des PC entstand neben der klassi-
schen theoretischen Biologie das ,,Biocom-
puting". Getrieben durch das Entstehen und
Wachsen internationaler biologischer Daten-
massive aller Art, insbesondere durch Se-
" quenzdatenbanken, bedurfte es immer mehr
des Vergleiches von Laborergebnissen mit
vorhandenem Wissen durch Computerana-
lyse. Die Ausrichtung der
Pharma-, Nahrungsmittel-
und Agrarindustrie seit An-
fang der neunziger Jahre auf
die Genomforschung ging
einher mit stark steigender
staatlicher Unterstiitzung der
»high throughput“-Biologie
(z.B. genomweiten Expressi-
onsanalysen, Proteininterak-
tionsstudien und Strukturbe-
stimmungen). Dadurch steht
nun eine Datenflut bevor, die
man ohne Bioinformatik (Bio- ‘
computing als Name kam aus der Mode)
nicht mehr bewiltigen kann — die Nachfra-
ge an Bioinformarik als Service zur Daten-
auswertung ist derzeit so extrem hoch, daB
die wenigen qualifizierten Fachleute mit
konkurrierenden und duBerst attraktiven
Angeboten aus der Industrie tiberschwemmt
werden. Nur zaghaft angedacht sind jedoch
die Miglichkeiten und Notwendigkeiten,
die sich aus einer Bioinformatik als Wissen-
schaftszweig ergeben.
Viele Molekularbiologen bedienen sich
-schon heute bioinformatischer Werkzeuge
(das Schreiben von Manuskripten mit einem
Textverarbeitungsprogramm gehére aller-
dings nicht dazu). Neben den Computern
werden auch das Internet, Datenbanken und
Software, die heterogene Daten verschie-
denster Herkunft miteinander verbindet, zur
tdglichen Laborarbeit gehsren. Je groBer das
Wissen um die Moglichkeiten der in silico-
Biologie, desto besser kann die Planung von
Experimenten erfolgen und umso effektiver
wird auch deren Auswertung sein. Schon
heute sind wertvolle Daten jedem Labor
zuginglich, von denen viele Forscher noch
keinen Gebrauch machen, Nehmen wir als
Beispiel eine necue Mutation und die Cha-
rakrerisierung des entsprechenden Gens in
Drosophile: Bs ist tiblich geworden, Sequenz-
datenbanken nach Homologien abzusuchen.
Wenn als einziges ein hypothetisches Gen
im Menschen gefunden wird, reicht es oft-
mals nurzu einer mageren Abbiidung in der

entsprechenden Veréffentlichung, Kaum ein
Drosophila-Forscher tiberpriift heutzutage,
ob das menschliche Gen einem bestimmtem
Chromosomenabschnitt zugeordnet ist und
ob in diesem Abschnitt schon eine Krank-
heit kartiert ist, die phinotypische Ahnlich-
keiten zur Drosophi/a-Mutation aufweist.
Dann wiire die Mutation ein Volitreffer in
Richtung Identifizierung eines Krankheits-
gens, Man kann dies beliebig weiterfihren:
Jeder menschliche Chromosomenabschnitt
ist syntiinisch zu entsprechenden Regionen
tim Mausgenom, von denen Homologe oder
vielleicht auch nur Fragmen-
te (expressed sequence tags;
ES8Ts) bekannt sein kénnen,
die tiber ,,drei Ecken® Zugang
zu phinotypischer Informati-
on liefern, die noch nicht in
Sequenzdatenbanken erfalt
ist. Solche Analysen sind nur
der Anfang. Mit der Sequen-
zierung von rund 90% des
menschlichen Genoms (als
w»working draft®, also noch mit
Liicken und Fehlern behaf-
tet) bis zum Frithjahr nichsten
Jahres werden auch Methoden reifen, die
Kartierungsinformation integrieren. Neue
Herausforderungen durch die Ausrichtung
der molekularen Biologic und Medizin auf
andere ,high throughput“~Technologien
sind jedoch schon an der Tagesordnung und
fithren zu globalen und vergleichenden Un-
tersuchungen, orthogonal zu klassischen Vor-
gehensweisen. Die meisten Bioinformatiker
werden dabei mit Datenmanagement und
Serviceaufgaben zugedeckt. Eine vorherseh-
bare Entwicklung ist jedoch die Anwendung
von Computersimulationen fiir Vorhersagen
und das Design von Experimenten. ,,Com-
putational Biology“ schwirmen die Amerika-
ner — Theoretische Biologie wird es oftmals
noch skeptisch bis abwertend in Deutsch-
land genannt, Die Modellierung ganzer Zel-
len am Computer riickt (zumindest bei Op-
timisten und Visioniren) in greifbare Nihe
—die ,neuen® Daten bringen mit Sicherheit
die Moglichkeit, bestimmte zellulire Prozes-
se zu formalisieren, In den USA werden des-
halb Physiker und Biologen stimuliert, zu-
sammen in gemeinsamen Instituten solche
Visionen Wirklichkeit werden zu lassen.
Doch wie sieht es in Deutschland aus?
Das Potential der Bioinformatik ist durchaus
erkannt (wabei der Begriff nicht klar definiert
ist); die Forderung geht derzeit jedoch haupe-
sdchlich in Driremittel. Dies fiihrt zur notwen-
digen Expansion existierender Arbeitsgrup-
pen, lif3t jedoch die Anzahl von Bioinforma-
tikgruppen niche gerade explodieren. Bio-

informatikkurse an den Universitidten laufen
an, und erste Bioinformatikprofessuren wer-
den installiert (wobei Kandidaten, die in in-
ternationalen Schwerpunktrichtungen arbei-
ten, schwer zu finden sind und die Ausschrei-
bungen auch nicht unbedingt auf solche
Schwerpunktrichtungen zielen) —, es wird also
noch eine Weile dauern, bis dringend beng-
tigter Nachwuchs heranreift. Erforderlich ist
aber auch eine lokale Biindelung von Aktivi-
titen, moglichst zusammen mit experimen-
tellen Gruppen, um eine kritische Masse fiir
die Bearbeitung wichtiger biologischer oder
medizinischer Fragestellungen zu finden.
Eine einzelne Arbeitsgruppe reicht dafiir hiu-
fig nicht aus. Die Anforderungen an die Bioin-
formatik steigen und werden mit der Einfiih-
rung von DNA-Chips eine neue Qualitit an-
nehmen. Die Bicinformatik von morgen wird
sich viel komplexer darstellen, da neben der
Expansion auch ein Trend zur Vernetzung mit
anderen Gebieten wie der Chemie und Me-
dizin absehbar ist. Schnittstellen zu ,,Chem-
informatics® und ,,Pharmainformatics® sind
schon heute gegeben (zum Beispiel bei der
Verbindung von kombinatorischer Chemie
mit Proteinstruktur- und Ligandenmodellie-
rung). Bioinformatik wird direkt an den neu-
en Technologien und Methoden benétigt
(z.B. bei der Digitalisierung von Hybridisie-
rungsmustern oder mikroskopischen Aufnah-
men) und ist auch essentiell fiir die Integrati-
on von Daten in allgemein verfiigharen Da-
tenbanken. Bioinformatik wird schon bald zur
Allgemeinbildung jedes Biologen gehéren
und im Labor allgegenwiirtig sein und wird
ein gleichberechtigtes Wissenschaftsgebiet
darstellen, das biologische Fragestellungen
bearbeiten und Lésungen anbieten kann.

Der Computer fiihrt unausweichlich sei-
nen Siegeszug in der Biologie fort, und es
bleibt zu hoffen, dafl auch in Deutschland
das Potential der Bioinformatik nicht nur
vollstiindig erkannt, sondern auch rechtzei-
tig (besser gestern als heute) und langfristig
genutzt wird, Dazu gehéren Ausbildung,
strukeurbildende Mafnahmen, Kompetenz-
vernetzung aktiver Bioinformarikgruppen
und Biindelung von Aktivititen sowie die
Forcierung interdisziplindrer Teams mit
Technologieentwicklungs- und Anwen-
dungsgruppen. Nicht zuletzt ist die Akzep-
tanz der Bioinformatik nicht nur als Service,
sondern auch als eigenstindige Forschungs-
richtung gefordert,
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