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ICSB 2013 – 14th International Conference on 
Systems Biology
30. August – 3. September 2013, Tivoli Center 
Kopenhagen, Dänemark
Die alljährlich stattfi ndende International Conference on Systems 

Biology (ICSB) ist die weltweit größte und wichtigste Konferenz 

der systembiologischen Forschungsgemeinschaft. Im Jahre 2000 

von der International Society of Systems Biology (ISSB) gegrün-

det, fi ndet die 14. ICSB in diesem Jahr im Tivoli Kongresszentrum 

in Kopenhagen statt – einem Werk des berühmten dänischen Ar-

chitekten Kim Utzon. International renommierte Wissenschaftler 

werden über biomedizinische Forschung, Gesundheitswesen 

und Medikamentenentwicklung im Rahmen der Systembiologie 

berichten. Das Programm verspricht zahlreiche hochkarätige 

Vorträge, Posterpräsentationen, Round-Table-Gespräche sowie 

Workshops vor und nach der Konferenz. 

Mehr Informationen und Anmeldung: 

www.icsb2013.dk 

BIOTEC FORUM 2012 – 
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Konferenzberichte

Deutsch-Kolumbianisches Forum zur Innovations-
förderung
24. – 27. September 2012, Bogotá, Kolumbien
Zur Förderung von Kooperationen zwischen Wissenschaftlern 

deutscher und kolumbianischer Forschungseinrichtungen fand 

im September 2012 unter der Federführung der Universität 

Potsdam und der Universidad de los Andes das 1. Deutsch-

Kolumbianische Forum zur Innovationsförderung in Bogotá, 

Kolumbien, statt. Neben Argentinien, Brasilien und Chile re-

präsentiert Kolumbien für die deutsche Forschungslandschaft 

ein interessantes Partnerland mit enormem Entwicklungs- und 

Innovationspotential. Kolumbien zählt aufgrund seiner Arten-

vielfalt zu einem der „megadiverse countries“, also einem der 

wenigen existierenden Biodiversitäts-Hotspots auf der Welt. Mit 

dieser Artenvielfalt birgt Kolumbien ein großes ungenutztes 

Potential für die Identifi zierung und Entwicklung neuer pfl anz-

licher Wirkstoffe, wofür sich neben Biologen vor allem auch die 

pharmazeutische und die kosmetische Industrie interessieren. 

Angestrebt wird eine Zusammenarbeit in den Bereichen System-

biologie und Synthetische Biologie für die Generierung neuer 

Wirkstoffe, z. B. in Form neuer Antibiotika. 

Aktuell investiert die kolumbianische Regierung viel in die For-

schung und den Ausbau der internationalen Beziehungen, ins-

besondere zu Deutschland. Eine Delegation von Repräsentanten 

deutscher Universitäten, Forschungszentren und dem Bundes-

ministerium für Wirtschaft und Technologie reiste nach Kolum-

bien, um einen Workshop rund um das Thema Innovationsför-

derung in Bogotá durchzuführen. Angestrebtes Ziel der Reise 

war es, konkrete Möglichkeiten der Zusammenarbeit und des 

nachhaltigen Wissenstransfers zu identifi zieren. Im Rahmen des 

viertägigen Forums wurden die Themenbereiche Innovations-

förderung und -management, Entrepreneurship und Kooperati-

onen mit Unternehmen diskutiert. Ferner wurden verschiedene 

thematische Bereiche der lebenswissenschaftlichen Forschung 

wie Biodiversität, Biotechnologie und Infektionskrankheiten, die 

besonders interessant für eine Zusammenarbeit zwischen Europa 

und Lateinamerika sind, thematisiert.  

Wie eine künftige Zusammenarbeit zwischen den beiden Ländern 

aussehen kann, werden die beiden organisierenden Universitäten 

während des Workshops „Molecular Interactions“ vom 14. bis 16. 

August 2013 in Berlin näher defi nieren. 

Mehr Informationen unter:  

www.molecularinteractions.de und

www.uni-potsdam.de/pfl anzengenom 

Quelle: Pressemitteilung Universität Potsdam

1. Internationales Netzwerk-Treffen der FP7 
Coordinating Action „ALLBIO Bioinformatics“
29. - 30. November 2012, Amsterdam, Niederlande
Das erste internationale „Community-Building“-Treffen der 

FP7 Coordinating Action „ALLBIO – Broadening the Bioin-

formatics Infrastructure to Unicellular, Animal And Plant 

Science“ (www.allbioinformatics.eu) fand Ende November 

unter Beteiligung von mehr als 25 Wissenschaftlern und Koor-

dinatoren verschiedener lebenswissenschaftlich arbeitender 

EU-Initiativen in Amsterdam statt. ALLBIO, eine im Rahmen 

der EU (KBBE.2011.3.6-02) geförderte Koordinationsmaßnahme 

mit zehn europäischen Partnern, hat sich unter anderem zum 

Ziel gesetzt, Informationen zu existierenden bioinformatischen 

Tagungsteilnehmer des ALLBIO-Treffens. Verantwortlich für die Lei-
tung der Tagung war Dr. Susanne Hollmann vom Profilbereich Pflan-
zengenomforschung und Systembiologie und Dr. Babette Regierer 
(LifeGlimmer GmbH) (Foto: E. Bongcam-Rudloff).
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Tools und Webservices in den verschiedenen Bereichen der Life 

Sciences – zu Mensch, Pfl anze, Mikroorganismen und Nutztie-

ren – zusammenzutragen und die Felder zu identifi zieren, in 

denen noch Entwicklungen bzw. Integration und Interoperabi-

lität notwendig sind. Initiiert und organisiert wurde das Treffen 

von der Universität Potsdam in Zusammenarbeit mit der Swe-

dish Agricultural University in Uppsala und der LifeGlimmer 

GmbH. Das ALLBIO-Meeting wurde kombiniert mit der neuen 

Trans-COST Action SeqAhead zum Thema „Next Generation 

Sequencing Bioinformatics“. Während des 2-tägigen Treffens, 

das auch der Vorstellung der EU-Koordinationsmaßnahme und 

ihrer Ziele diente, diskutierten die Teilnehmer intensiv die Fra-

ge, worin die aktuellen Herausforderungen der Bioinformatik 

liegen und mit welchen Aktivitäten diesen zukünftig begegnet 

werden kann. Neben der Identifi zierung von Entwicklungsbe-

reichen konnten Brücken zwischen den Life Science Commu-

nities auf dem Gebiet der Bioinformatik geschlagen werden. 

Zudem wurden konkrete Strategien für den freien Daten- und 

Ergebnis-Austausch und die Kooperation auf dem Gebiet existie-

render Bioinformatik-Software vorgeschlagen. Dazu zählt 

u. a. die Schaffung einer gemeinsamen Plattform, auf der alle in 

Europa existierenden relevanten Initiativen zusammengetragen 

werden. Diese Plattform soll ein Kristallisationspunkt für Kom-

munikation und weiterführende gemeinsame Aktivitäten wer-

den. Als erste wichtige Themen wurden die Bündelung und die 

Interaktion der vorhandenen Initiativen aus den Bereichen Aus-

bildung, Plattformbildung und Standardisierung identifi ziert. 

Weitere Informationen zu den Ergebnissen des Treffens:  

www.allbioinformatics.eu 

www.lifeglimmer.com

Indo-German Symposium on Systems Biology
27. - 29.  November 2012, Hyderabad, Indien
Das Indo-German Symposium on Systems Biology fand vom 

27. - 29. November 2012 im Konferenzzentrum der Universität 

Hyderabad statt. 12 deutsche und 17 indische Wissenschaftler 

berichteten über ihre neuesten Forschungsergebnisse auf dem 

Gebiet der Systembiologie. Mehr als 200 indische Studenten 

verfolgten vor Ort interessiert die Vorträge, die sich in die 

drei Hauptgebiete „Theoretische Modellierung biologischer 

Prozesse“, „Genomics und Proteomics“ sowie „Computati-

onal Biology“ gliederten. Sowohl Vertreter der Deutschen 

Forschungsgemeinschaft (DFG) als auch des Deutsch-Akade-

mischen Austauschdienstes (DAAD) und der Alexander-von-

Humboldt-Stiftung (AvH) berichteten ausführlich über Förder-

möglichkeiten für einen bilateralen Wissenschaftsaustausch 

zwischen Indien und Deutschland. Das Symposium legte damit 

einen erfolgreichen Grundstein zur Förderung Deutsch-Indi-

scher Kooperationen und den Austausch von Studenten und 

Wissenschaftlern.

Organisiert wurde das Symposium von der School of Life 

Sciences der Universität Hyderabad, dem Heidelberg South 

Asia Center New Delhi und dem BioQuant Zentrum der Uni-

versität Heidelberg. Gefördert wurde die Veranstaltung vom 

Deutschen Wissenschafts- und Innovationshaus (DWIH) New 

Delhi, der Universität Hyderabad und dem Bundesministerium 

für Bildung und Forschung (BMBF).

Mehr unter:  

http://bif.uohyd.ac.in/igssb2012/Speakers.html

Deutsche Wissenschaftler und ihre indischen Gastgeber vor dem Kon-
gresszentrum der Universität Hyderabad (Foto: Hyderabad University).



Deutsche Beiträge zum Internationalen Krebsgenom-
konsortium enthüllen wichtige Mechanismen in der 
Krebsentstehung
Das Internationale Krebsgenomkonsortium (ICGC) hat sich 

zum Ziel gesetzt, die typischen Mutationen in den 50 wich-

tigsten Krebsarten aufzuklären. Dazu werden seit 2007 bis 

zu 25.000 Tumorproben weltweit untersucht. Deutschland 

beteiligt sich mit drei Projekten an diesem Vorhaben, 

deren erste Ergebnisse nun veröffentlicht wurden. Dabei 

geht es um kindliche Gehirntumore, den Prostatakrebs bei 

Männern unter 50 Jahren, und um bösartige Non-Hodgkin-

Lymphome. Das Deutsche Krebsforschungszentrum (DKFZ) 

in Heidelberg hat dabei, zusammen mit Partnern am Eu-

ropean Molecular Biology Laboratory (EMBL), dem Max-

Planck-Institut für molekulare Genetik und der Universität 

Leipzig, die bioinformatische Analyse der sequenzierten 

Tumorgenome durchgeführt.

Im deutschen ICGC-Beitrag „PedBrain“ wurde systematisch 

das Erbgut von 125 Medulloblastomen mittels Hochdurch-

satzsequenzierung untersucht (Jones et al., 2012). Die Anzahl 

aller Mutationen steigt mit dem Erkrankungsalter deutlich an, 

die Gesamtzahl ist jedoch viel geringer als bei Tumoren im Er-

wachsenenalter. Ein großer Teil der somatischen Mutationen 

beim Medulloblastom betrifft Gene, die für epigenetische Mo-

difikationen eine Rolle spielen. Etwa ein Drittel besitzt statt 

des normalen einen vierfachen Chromosomensatz. Diese „Te-

traploidie“ birgt die Chance, die Tumoren mit Wirkstoffen an-

zugreifen, die ganz gezielt das Wachstum von Zellen bremsen, 

die mehr als zwei Chromosomensätze aufweisen. Außerdem 

konnte in einer weiteren Studie gezeigt werden, dass das neu 

entdeckte Phänomen der „Chromothripsis“ bei Medulloblasto-

men mit einer Inaktivierung des p53-Proteins zusammenhängt 

(Rausch et al., 2012).

Während Prostatakrebs im Mittel in einem Alter von 70 Jah-

ren diagnostiziert wird und aufgrund des langsamen Krank-

heitsverlaufs oft keine akute Behandlung erfordert, erkranken 

2 % der Patienten in einem Alter von 50 Jahren oder jünger. 

Das ICGC-Konsortium zu Early-Onset-Prostatakarzinomen 

sequenzierte die Tumorgenome von 11 solcher Patienten 

(Weischenfeld et al., in press). Die bioinformatische Analyse 

dieser Daten ergab im Vergleich zu älteren Patienten eine An-

reicherung von Androgen-Rezeptor-abhängigen Genomverän-

derungen, was an mehr als 10.000 Patienten bestätigt werden 

konnte. 

Im Rahmen des ICGC-Projekts zu malignen Lymphomen wurde 

die Genomsequenz von vier Burkitt-Lymphomen des Kindes-

alters komplett entschlüsselt und auf krankheitsrelevante Mu-

tationen untersucht (Richter et al., 2012). Unter den mutierten 

Genen befindet sich ID3 (inhibitor of DNA binding 3), das in 

zwei der untersuchten Genome auf jeweils beiden Allelen (den 

von den Eltern ererbten Genomkopien) verändert war. Die ge-

zielte Untersuchung von 100 weiteren B-Zell-Lymphomen er-

gab, dass ID3 in 68 % der Burkitt-Lymphome, aber fast keinem 

der anderen Lymphome verändert war. Damit stellt ID3 nicht 

nur einen möglichen neuen Angriffspunkt für eine gezielte 

Therapie dar, sondern kann auch als neuer Marker für die 

schwierig zu diagnostizierenden Burkitt-Lymphome dienen.
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Veränderungen im Genom eines Burkitt-Lymphoms. Neben der so ge-

nannten Burkitt-Translokation zwischen Chromosom 8 und Chromosom 

14 (dicke schwarze Linie) weist das Genom weitere Veränderungen auf: 

Material wird zwischen zwei Chromosomen ausgetauscht (Translokation: 

schwarz), umgedreht (Inversion: blau), zusätzlich eingeschoben (Insertion: 

grün) oder entfernt (Deletion: rot) (Grafik: M. Schlesner). 



Originalpublikationen: 

Jones DTW*, Jäger N* et al. (2012) Dissecting the genomic com-

plexity underlying medulloblastoma. Nature 488:100-105.

Rausch T*, Jones DTW*, Zapatka M*, Stütz A* et al. (2012) 

Genome sequencing of pediatric medulloblastoma links ca-

tastrophic DNA rearrangements with TP53 mutations. Cell 

148:59-71.

Richter J*, Schlesner M*, Hoffmann S*, Kreuz M*, Leich E*, 

Burkhardt B* et al. (2012) Recurrent mutation of the ID3 gene 

in Burkitt lymphoma identified by integrated genome, exome 

and transcriptome sequencing. Nat. Genet. 44:1316-1320.

Weischenfeldt J*, Simon R*, Feuerbach L*, Schlangen K*, 

Weichenhan D*, Minner S*, Wuttig D* et al. Integrative geno-

mic analyses reveal androgen-driven somatic alteration land-

scape in early-onset prostate cancer. Cancer Cell, accepted 

for publication.

Autoren mit * haben gleichwertige Anteile an der Publikation (shared fi rst 

authorship).

Quelle: DKFZ Heidelberg

Ein neues Werkzeug der zellbiologischen Forschung 
ändert das Modell der CD95-induzierten Apoptose 
Im Rahmen des SBCancer-Projekts wurden Reporterproteine ent-

wickelt, die es ermöglichen, die räumliche und zeitliche Aktivität 

von Caspasen in lebenden Zellen zu messen. Die Reporter setzen 

sich aus jeweils einem fl uoreszierenden Protein und einem int-

razellulären Lokalisationssignal zusammen, die über eine durch 

Caspasen spaltbare Sequenz verbunden sind. 

Die Kombination verschiedener fl uoreszierender Reporter, Loka-

lisationsdomänen und Substratsequenzen ermöglicht den paralle-

len Vergleich unterschiedlicher Caspasen sowie die Lokalisation 

der spezifi schen Aktivität innerhalb einer Zelle. 

Es ist den Autoren gelungen, den CD95-Signalweg  genauer zu cha-

rakterisieren. Bisher wurde angenommen, dass Caspase-8 ins Zytosol 

entlassen werden muss, um seine Substrate Bid und Caspase-3 zu 

aktivieren. Die neue Studie zeigt jedoch, dass Caspase-8 bereits voll-

ständig an der Zellmembran aktiviert wird und dort seine Substrate 

schneiden kann, um den programmierten Zelltod einzuleiten. 
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Zellmembranständige Reporter werden effizienter geschnitten als lösliche, zytosolische Reporter. Letzterer wird mehr geschnitten als Reporter, die 

keinen Zugang zur Zellmembran haben, wie hier auf der Oberfläche des Endoplasmatischen Retikulums. Es wurden HeLa-Zellen verwendet, die den 

Rezeptor CD95 überexprimieren. Skalierbalken: 10 µm (Grafik: Joel Beaudouin).
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Die neuen Reporter stellen ein Werkzeug dar, mit dem sowohl 

die Initiierung als auch Signalweitergabe der Caspase-Akti-

vität in Abhängigkeit von der Konzentration und Verteilung 

involvierter Signalmoleküle der apoptotischen Signalkaskade 

modelliert werden kann.

Originalpublikation:

Beaudouin J, Liesche C, Aschenbrenner S, Hörner M and Eils R 

(2013) Caspase-8 cleaves its substrates from the plasma mem-

brane upon CD95-induced apoptosis. Cell Death and Differentia-

tion advance online publication, 11 January 2013; doi:10.1038/

cdd.2012.156

Quelle: Clarissa Liesche

Systembiologie erforschen im Ausland – BMBF-    
Stipendien für Systembiologen
Die neue BMBF-Maßnahme „Forschungsstipendien für System-

biologen“ ermöglicht jungen Nachwuchswissenschaftlern 

für eine Zeit von drei bis sechs Monaten einen Forschungs-

aufenthalt an einer exzellenten, systembiologisch ausge-

richteten Forschungsinstitution im Ausland.

Seit 2004 hat das BMBF mit gezielten Förder- und Infrastruk-

turmaßnahmen dazu beigetragen, die Systembiologie in der 

grundlagenorientierten und anwendungsnahen Forschung 

im Bereich der Lebenswissenschaften erfolgreich zu etablie-

ren. Im internationalen Vergleich übernimmt Deutschland 

mittlerweile eine Führungsposition auf diesem Fachgebiet. 

Um die bisher erzielten Erfolge dauerhaft zu festigen, bedarf 

es insbesondere der Aus- und Weiterbildung qualifi zierter 

Nachwuchswissenschaftler/innen. Durch die Förderung von 

Forschungsstipendien greift das BMBF diesen wichtigen Aspekt 

auf. Ziel dieser Maßnahme ist die persönliche Horizonterweite-

rung, die Förderung nachhaltiger Vernetzungsaktivitäten, die 

Pfl ege existierender Kooperationen zu strategischen Partnern 

und der Transfer neuer Methoden und neuen Wissens in die 

deutsche Forschungslandschaft. Bewerben können sich Dokto-

randen/innen und Postdoktoranden/innen, die auf dem Gebiet 

der Systembiologie tätig sind und bereits im Rahmen einer 

vom BMBF-geförderten Maßnahme fi nanziert werden. Weitere 

Hinweise und Informationen zur Bewerbung sind ab April 2013 

unter www.bmbf.de und www.ptj.de zu fi nden (Antragseinrei-

chung bis 30. Juni 2013). 

Kontakt:

PD Dr. Klaus-Peter Michel, k.michel@fz-juelich.de

Quelle: Projekträger Jülich

CASyM - Der Weg zur Systemmedizin
Systembiologie ermöglicht die Darstellung des Zusammenspiels 

verschiedenster Faktoren in lebenden Systemen, um ihr Verhal-

ten mittels mathematischer Modelle vorherzusagen. Die Imple-

mentierung des systembiologischen Ansatzes könnte insbesondere 

in der klassischen Medizin zu einem Paradigmenwechsel führen. 

Durch die Vereinigung der Erkenntnisse moderner „-omics“-

Technologien mit mathematischer Modellierung und Simulation 

unter aktiver Einbeziehung des Patienten können neue, effektive 

und maßgeschneiderte Behandlungskonzepte entworfen werden, 

um spezifi sche Früherkennung und Prävention zu betreiben, 

oder eine rationale Medikamentenentwicklung zu praktizieren. 

Die zukünftige moderne Systemmedizin wird somit personali-

siert, präventiv, prädiktiv und partizipierend sein (4P Medizin).

Um die Implementierung der Systembiologie in die medizinische 

Forschung zu beschleunigen und die  Entwicklung der System-

medizin zu unterstützen entwickelt das Konsortium CASyM 

(Coordinating Action Systeme Medicine) eine strategische 

„Roadmap“ zur Implementierung der Systemmedizin in Europa. 

Gefördert wird das Vorhaben seit November 2012 im 7. EU-

Rahmenprogramm durch das „Directorate-General for Research 

and Innovation“ der europäischen Kommission. Mit 22 Partnern 

aus 11 europäischen Ländern vereinigt CASyM eine einmalige 

Expertise aus Wissenschaftsorganisationen und Hochschulen, 

Industrie und Pharmafi rmen, sowie Förderorganisationen und 

Projektträgern. Die Partner stammen aus Frankreich, Deutsch-

land, Island, Irland, Israel, Italien, Luxemburg, den Niederlanden, 

Slowenien, Schweden und dem vereinten Königreich.
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In den kommenden vier Jahren wird CASyM die Basis für 

eine europaweite Umsetzung der Systemmedizin evaluieren 

und ein strategisches Implementierungskonzept erarbeiten 

um die internationale Wettbewerbsfähigkeit Europas zu si-

chern und eine Führungsrolle in dieser zukunftsweisenden 

Forschungsdisziplin zu übernehmen. Im März 2013 fi ndet 

in Lyon die Auftaktkonferenz im Rahmen des „Biovision 

World Forums of Life Sciences“ statt. 

Weitere Informationen: 

www.casym.eu oder www.casym.net 

Kontakt: 

Dr. Marc Kirschner, Projektträger Jülich (PtJ), 

m.kirschner@fz-juelich.de

Quelle: Projekträger Jülich

e:Med: Maßnahmen zur Etablierung der System-
medizin
Mit dem Forschungs- und Förderkonzept e:Med möchte das 

Bundesministerium für Bildung und Forschung  (BMBF) die 

systemorientierte Herangehensweise bei der Erforschung von 

Krankheiten und Präventionsmaßnahmen beim Menschen 

forcieren. Im Rahmen dieses Konzeptes werden verschieden 

Schwerpunkte auf Interdisziplinarität, Anwendungsnähe, 

Nachwuchsförderung, Querschnitt- und Zukunftsthemen sowie 

Internationalisierung gesetzt. Mit der aktuellen Bekanntma-

chung „Forschungskonsortien zur Systemmedizin"  wird die 

erste Maßnahme des Zukunftskonzeptes e:Med implementiert. 

In interdisziplinäre Forschungsverbünde aus  verschiedenen 

theoretischen (Physik, Mathematik und Informatik) und prak-

tischen Disziplinen (Lebenswissenschaften und unterschiedli-

chen klinischen Disziplinen) soll die Lebens- und Informations-

wissenschaft in solcher Weise zusammengeführt werden, dass 

ein systemorientierter Blick auf Krankheiten möglich wird. Die 

Einreichungsfrist für das Modul 1 (Forschungskonsortien)  en-

dete am 15. Januar 2013. Veröffentlichungen von Förderlinien 

zu den weiteren Modulen sind beabsichtigt.

Weitere Informationen:

e:Med-Konzept: 

http://www.bmbf.de/pubRD/foerderkonzept_eMed.pdf 

Bekanntmachung Modul 1: 

http://www.bmbf.de/foerderungen/20126.php 

Quelle: Projekträger Jülich
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