
Entwicklung eines Editors für großskalige 
biochemische Modelle 

 
Hintergrund 
 
Durch die Entwicklung von    
Hochdurchsatz-Messverfahren wurden in den letzten     
Dekaden große Mengen biologischer Daten     
gewonnen. Die Systembiologie verfolgt das Ziel, diese       
in einen Gesamtheitlichen Kontext zu setzen und       
analytisch zu nutzen. Dazu ist es notwendig, zunächst        
alle im Organismus von Interesse stattfindenden      
biochemischen Reaktionen zu sammeln und in einem       
Computermodell zusammenzutragen. Für vielfältige Anwendungen wurden inzwischen spezielle        
Programme entwickelt, mit denen sich solche Modelle auf unterschiedliche Weise erstellen,           
bearbeiten oder explorieren lassen. Als Dateiformat für Modelle hat sich SBML mittlerweile fest             
etabliert und wird für den Austausch, Dokumentation und Archivierung von Modellen genutzt.            
Allerdings deckt jeder SBML-Editor nur bestimmte Funktionen des Formats ab. Häufig greifen            
Anwender zu einer Reihe verschiedener Programme, die für unterschiedliche Teile im Verlauf der             
Modellerstellung genutzt werden. Oft müssen proprietäre Formate zu SBML konvertiert werden.           
Ein wesentliches Problem besteht darin, dass Software z. T. unspezifisch ist oder ursprünglich            
nicht für systembiologische Modellierung entwickelt wurde. Allerdings wurde aufgrund der          
allgemeinen Beliebtheit von Tabellenkalkulationsprogrammen der Standard “SBtab” entwickelt,        
dessen Spezifikation sehr gut für die Erstellung eine Benutzerschnittstelle geeignet ist. 
 
Zielsetzung 
Im Hinblick auf großskalige Modellierungsprojekte soll in diesem Projekt daher eine erweiterbare            
Lösung entwickelt werden. Indem dies als Plugin des bestehenden InSilico-Frameworks angelegt           
wird, soll einerseits die langfristige Wartung als auch die funktionale Integrität mit anderen Plugins              
sichergestellt werden. Konkret soll erstens das kürzlich entwickelte Modell des Pathogens           
Treponema pallidum als Beispiel dienen, um zu zeigen, dass der in dieser Arbeit entwickelte Editor               
den Prozess der Modellerstellung vereinfacht, und zweitens eine Integration mit einem anderen            
InSilico-Plugin für graphische Modellierung ermöglicht. 
 
Anforderungen 
Erfahrungen im Programmieren mit Java und JavaFX, grundlegendes Verständnis von biochemie           
und Interesse in systembiologischer Modellierung, Ausdauer und Leidenschaft für Detailarbeit. 
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