
Zentrum für Bioinformatik Saar

Ausrichtung auf pharmazeutische und medizinische Probleme 

Stärken des ZBI:

Starker bioinformatisch

-methodischer Anteil

Starke Verzahnung

zwischen Bioinformatik

und Experiment

http://www.uni-saarland.de/en


Was ist Bioinformatik?

Laut Wikpipedia:

Die Bioinformatik (englisch bioinformatics, 

auch computational biology) ist eine 

interdisziplinäre Wissenschaft, 

die Probleme aus den 

Lebenswissenschaften mit theoretischen 

computergestützten Methoden löst.

http://www.uni-saarland.de/en


Curricula: Bachelor (CMB)  

http://www.uni-saarland.de/en


Bioinformatik-Curricula: Master

http://www.uni-saarland.de/en


Bioinformatik in Saarbrücken

Alice McHardy

(Prof. 2010)

Rainer Böckmann

(Prof. 2009)

Dirk Neumann

(Firmengründer 

2010)

Jan Baumbach

(Prof. 2012)

Mario Albrecht

(Prof. 2012)

Andreas 

Hildebrandt 

(Prof. 2011)

Marcel 

Schulz

(Prof. 2018)

Nico Pfeifer

(Prof. 2018)

Volkhard 

Helms

Hans-Peter 

Lenhof

Verena Wolf

Andreas Keller

N.N. (2x)

Olga Kalinina

(HIPS) 

http://www.uni-saarland.de/en


Bioinformatik in Saarbrücken

Bioinformatik-Gebäude

EG: 2 Seminarräume, CIP-Pool

1.OG Prof. Marschall (Bioinformatik)

2.OG  Prof. Keller (Bioinformatik)

3.OG  Prof. Helms (Bioinformatik)

4.OG  Prof. Lenhof (Bioinformatik)

http://www.uni-saarland.de/en


Forschungs-Highlights

Drug Screening

und Design

Drug Transport

Therapie 

optimierung

Entdeckung der

molekularen 

Grundlagen von 

Krankheiten

Diagnose und 

Prognose

http://www.uni-saarland.de/en


Analyse der HIV Resistenz

Vorhersage der viralen Resistenz 

gegen einzelne Medikamente

Abschätzung der ‘genetischen 

Barriere‘ einer Virus-Mutante 

dafür, gegen Medikamente 

resistent zu werden

Bewerte Kombinationstherapien 

auf ihre Wirksamkeit

Lengauer, T., Sing, T., Nat Rev Microbiol (2006) 4, 790-7.MPI/Arevir Consortium

erreicht 2/3 der AIDS Patienten in Deutschland

http://www.uni-saarland.de/en
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Ist die im Arbeitskreis Kiemer in Mäusen mit 

Leberkrebs (HCC) beobachtete Runterregulation 

von Elovl6 auch im Mensch relevant? 

Ja, dies konnten wir anhand von öffentlich 

zugänglichen GEO-Daten zeigen.

Krebs der Leber - Datenintegration

http://www.uni-saarland.de/en


Proteininteraktionen sind big data

Links: Stelz et al. Cell 122, p957 (2005)

Human tissues from www.pharmaworld.pk

Alzheimer from www.alz.org

Aber: Proteinkomposition 

variiert je nach Bedingung
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Es gibt ca. 20.000 menschliche Proteine.

Jedes wechselwirkt mit ca. 6 anderen.

Gezeigt sind hier Interaktionen 

zwischen 401 Proteinen 

http://www.uni-saarland.de/en
http://www.pharmaworld.pk
http://www.alz.org
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Bedingungs-spezifische

PPI Netzwerke

vollständiges Proteininteraktionsnetzwerk

Idee:

Filtere Teilmenge der 

exprimierte Gene 

Datenbanken …

e.g.:

Bossi and Lehner, Mol. Syst. Bio., 2009

Lopes et al., Bioinformatics, 2011

Barshir et al., PLoS CB, 2014
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Differentielle PPI Verschaltungen

Statistik
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Welche Verschaltungen gibt es häufiger als zufällig erwartet wird?

Will, Helms, Bioinformatics, 47, 219 (2015)

doi: 10.1093/bioinformatics/btv620

http://www.uni-saarland.de/en


Verschaltung von PPIs in Brustkrebs 

vs. gesundem Gewebe

Im Mittel liegen 12.500 – 12.600 Proteine 

vor.

Die Standardabweichung drückt 

Unterschiede zwischen einzelnen Patienten 

aus.

Anhand der bekannten Interaktionsdaten 

erwartet man zwischen diesen Proteinen 

etwa 134.000 PP-Interaktionen

-> etwa 10.000 dieser PP-Interaktionen sind 

in Krebs-Gewebe signifikant anders 

verschaltet als in gesundem Gewebe.
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Biol. Interpreation: Rewired PPIs sind 

mit Krebs-Merkmalen assoziiert

Ein großer Anteil (72%) der anders

verschalteten Interaktionen

betrifft Proteine, die mit bekannten 

Merkmalen von Krebs („hallmarks of

cancer“) assoziiert sind.
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Krankenhauskeime: 

multiresistente S. aureus Bakterien

Gefährliche Keime:

MRSA-Bakterien sind gegen 

fast alle Antibiotika resistent

www.stern.de

Daten des Robert-Koch Instituts, 

Prof. Dr. H. Tschäpe

http://www.uni-saarland.de/en
http://www.stupidedia.org/images/c/c4/Apolitisch.png


Multiresistente S. aureus Bakterien

Deutschland - Afrika

African-German StaphNET 

consortium

Förderung durch die Deutsche 

Forschungsgemeinschaft

Leitung: Prof. Dr. Mathias 

Herrmann/Homburg

La

mba

réné

Münster

Freiburg

Homburg

Ifakara

Manhiça

Lambaréné

1200 S. aureus Proben (aus der Nase) aus

6 verschiedenen geographischen Regionen.

pro Ort je 100 klinische Proben

(Infektionen) und 100 Proben in Gesunden

Auftrennung gemäß DNS-Proben

http://www.uni-saarland.de/en
http://www.stupidedia.org/images/c/c4/Apolitisch.png
http://www.stupidedia.org/images/c/c4/Apolitisch.png


Verteilung von klonalen Komplexe

Afrika Deutschland
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Verteilung von CC45

Clusteranalyse von CC45: 

deutsche Stämme

dominieren in 9 von 12 

Clustern. 

Es gibt 3 symbiotische

Cluster mit Stämmen nur

aus Ifakara und Lambaréné.
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Verteilung von CC121

Clusteranalyse von CC121: 

Afrikanische Isolate (aus

klinischen Quellen) 

dominieren in Clustern 2-5

Singleton
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Welche Gene sind “drin” ?

CC30 CC1 CC5 CC15 CC7 CC8 CC22 CC152 CC45 CC121

agrI

agrII

agrIII

agrIV

cap5

cap8

cna

edinB

egc

fosB

hlb

hl

isaB

lukD/E

lukF-PV/lukS-PV

sasG

sdrM

splA/B

splA/B/E

Characteristische Gene für Klonale Komplexe:

1) agr (accessory gene regulator) und capsule-Varianten.

2) Kombinierte Anwesenheit von Genen für Adhesion (cna, sasG), Toxine (egc-cluster [seg, sei,

sem, sen, seo, seu], lukF-PV, lukS-PV), Proteasen (splA/B/E), Virulenz (edinB, hl, hla, lukD/E,),

Resistenz (fosB, sdrM) und Immunevasion (isaB)

http://www.uni-saarland.de/en
http://www.stupidedia.org/images/c/c4/Apolitisch.png


Bioinformatik benutzt Deep Learning 

Gut (2019)

Deep-learning (DL) Modell um 
atrophische Gastritis aufgrund von 
endoskopischen Bildern zu
diagnostizieren.

„The model achieved an 

accuracy of 93% (area under the 

curve (AUC): 0.98; F-score 0.93) 

in an independent data set, 

outperforming expert 

endoscopists.”

http://www.uni-saarland.de/en


Zusammenfassung

Bioinformatik ist ein sehr vielseitiges Fach und behandelt wichtige Themen. 

Big Data und Deep Learning sind für uns täglich Brot. 

Die Berufsaussichten sind sehr gut. Biomolekulare und biomedizinische

Forschung sind in Zukunft ohne Bioinformatik-Unterstützung nicht mehr

denkbar; Herausforderung: individuelle (personalized) Medizin

Bioinformatik erfordert vom Studenten ein Interesse für Mathematik/Informatik

und deren rationale Lösungsstrategien und für Lebenswissenschaften (oft 

suchende Lösungsansätze). Dies ist ein interessanter Spagat.

Arbeitsmöglichkeiten in der Softwareindustrie, Pharmaindustrie, 

Biotech-Industrie und Medizintechnischen Industrie

Im Studium bei uns wird vor allem Methodenwissen vermittelt; 

“gute Bioinformatiker können eigentlich alles” …

Saarbrücken ist europaweit führend in der medizinischen Bioinformatik.

http://www.uni-saarland.de/en

