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Wie veréndert das neue Coronavirus (SARS-CoV-2) seine Erbinformati- arlrikhoeklatjunt-tuebingen de

on? Welche weiteren Infektionen bei Patienten mit COVID-19 treten auf?  Antje Karbe

Gibt es genetische Risikofaktoren, die eine Infektion beglnstigen? Zahl- ?;Tj;i'efi'fgt%n 2976789
reiche Genomforscherinnen und -forscher sind intensiv damit beschaftigt, antje karbe[atjuni-tuebingen.de
ihre Expertise und Sequenzier-Infrastruktur zu bundeln, um einen wis-
senschaftlichen Beitrag zur Bewéaltigung der COVID-19-Pandemie zu

leisten. Diese Aktivitaten werden nun offiziell in der Deutschen COVID-19

www.uni-tuebingen.de/aktuell

Universitatsklinikum Tubingen

OMICS Initiative (DeCOI) zusammengefiihrt, um die Forschung zu be- Kommunikation und Medien
. . . . Bi H |

schleunigen. Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler an mehr als 22 L:tzﬁ; erme

Institutionen sind aktiv an DeCOl beteiligt — und es werden mehr. Telefon  +49 7071 29-81032

Telefax +49 7071 29-25024
Die zentrale Koordination von DeCOl liegt zurzeit bei Professor Joachim ~ Pianca-hermiefagmed.uni-tuebingen.de
Schultze von der Universitat Bonn. Von der Universitat Tubingen beteili- . medizin.uni-tuebingen.de/presse
gen sich Professor Oliver Kohlbacher vom Interfakultaren Institut flr Bio-
medizinische Informatik und Dr. Sven Nahnsen vom Quantitative Biology
Center. Am Universitatsklinikum Tubingen sind Professor Olaf Rief3 und
Professor Stephan Ossowski, beide vom Institut flir Medizinische Genetik
und Angewandte Genomik, sowie Professorin Julia Frick vom Institut fur

Medizinische Mikrobiologie und Hygiene Mitglieder der Initiative.

An vielen Stellen in der Welt wird inzwischen das Genom von SARS-
CoV-2 sequenziert, um damit Veranderungen der Erbinformation des
Virus zu charakterisieren. Je mehr solche Virusgenome sequenziert wer-
den, desto besser kbnnen Wissenschaftler die Variation des Virus ver-
stehen. Mit der Analyse der Verwandtschaftsstruktur einzelner Viren las-
sen sich Riickschliisse auf deren Herkunft und auf unterschiedliche For-
men des Virus in der Bevolkerung ziehen.

Neben der Sequenzierung der Virusgenome werden auch sogenannte
Metagenome bestimmt, die etwas dartiber aussagen, welche weiteren
Infektionen bei Patienten mit COVID-19 mdéglicherweise auftreten. ,Au-
Rerdem kénnten bestimmte korpereigene Mikroorganismen die Empfang-
lichkeit eines Menschen fir eine COVID-19-Infektion mit beeinflussen®,
erklart Julia Frick. Um der Frage nachzugehen, wie solche Mikroorganis-
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men oder Begleitinfektionen die Schwere der Erkrankung beeinflussen, wollen Wissenschaftler des
DeCOl bis zu 2000 Metagenome bei COVID-19 Patienten in Deutschland sequenzieren.

Eine andere DeCOI-Gruppe vermutet, dass es auch genetische Risikofaktoren gibt, die die Wahr-
scheinlichkeit sich zu infizieren oder die Schwere der Erkrankung beeinflussen kénnen. ,Um geneti-
sche Risikofaktoren zu erkennen, missten wir von vielen tausend Patienten deren Genom sequen-
Zieren, eine Aufgabe, die besonders effektiv nur in internationalen Verbiinden erfolgen kann®, sagt
Professor Olaf Riel3 vom Universitatsklinikum Tibingen. Deshalb habe man sich mit DeCOl friihzei-
tig mit europaischen und internationalen Kollegen weltweit vernetzt.

Ziel der funktionellen Genomik ist es, ganze Organsysteme funktionell zu charakterisieren. Haufig
werden dabei mehrere molekulare Ebenen der Regulation erfasst und kombiniert (Multi-Omics-
Analysen). An mehreren Standorten in Deutschland werden diese Verfahren im Rahmen klinischer
Studien genutzt, um zum Beispiel die Wirksamkeit neuer Medikamente gegen SARS-CoV-2 zu tes-
ten. Weitere Einsichten in das komplexe Geschehen im Kdrper von Erkrankten ermdglicht die noch
sehr junge Methode der Einzelzell-Sequenzierung. DeCOl-Forscher sind in groRen internationalen
Konsortien unter anderem daran beteiligt, die Verteilung der Rezeptoren auf den Zellen des Korpers
zu bestimmen, die fir den Eintritt des SARS-CoV-2 verantwortlich gemacht werden. Ziel ist heraus-
zubekommen, welche Immunzellen in Prozesse involviert sind, die besonders bei Patienten mit
schweren Verlaufen vorkommen, um neue Therapiemdéglichkeiten zu erkennen.

Die Genomforschung produziert in all ihren Bereichen immense Datenmengen, die zur Auswertung
der Forschungsergebnisse computergestutzt analysiert werden. ,Nur wenn wir klinische Daten und
Genomdaten sinnvoll miteinander verknuipfen, werden wir moglichst viel zum Verstandnis von CO-
VID-19 beitragen kdnnen®, sagt Oliver Kohlbacher. Durch den Zusammenschluss zur DeCOl wollen
die Forscherinnen und Forscher parallel viele Fragen gemeinsam und schneller beantworten kon-
nen. DeCOl soll mit weiteren Initiativen eng vernetzt werden, um weltweit fundiertes Wissen zur
Bewadltigung der Krise beizutragen.

Die Mitglieder der Deutschen COVID-19 OMICS Initiative (DeCOl)

Robert Bals (Universitat des Saarlandes), Ezio Bonifacio (TU Dresden), Maria Colome-Tatche
(Helmholtz Zentrum Minchen - Deutsches Forschungszentrum fir Gesundheit und Umwelt/HMGU),
Andreas Diefenbach (Charité — Universitatsmedizin Berlin), Alex Dilthey (Universitatsklinik Dissel-
dorf), Nicole Fischer (Universitatsklinikum Hamburg-Eppendorf), Julia Frick (Universitatsklinikum
TlUbingen), Konrad Foérstner (ZB MED — Informationszentrum Lebenswissenschaften), Julien Gag-
neur (TU Minchen), Michael Hummel (Charité; German Biobank Node), Birte Kehr (Charité), An-
dreas Keller (Uni des Saarlandes), Sarah Kim-Hellmuth (TU Miinchen), Oliver Kohlbacher (Universi-
tat TUbingen), Ingo Kurth (RWTH Aachen), Markus Landthaler (Max-Delbrtick-Centrum fur Moleku-
lare Medizin Berlin/MDC), Kerstin Ludwig (Universitatsklinikum Bonn/UKB), Alice McHardy (Helm-
holtz-Zentrum fur Infektionsforschung Braunschweig), Christian Mertes (TU Minchen), Markus
No6then (UKB), Peter Nurnberg (Universitat zu Koln), Uwe Ohler (MDC), Klaus Pfeffer (Uniklinik
Dusseldorf), Nikolaus Rajewsky (MDC), Markus Ralser (Charité), Olaf Riel3 (Universitatsklinikum
TUbingen), Stephan Ripke (Charité), Philip Rosenstiel (Universitat Kiel), Joachim Schultze (Universi-
tat Bonn/DZNE), Oliver Stegle (Deutsches Krebsforschungszentrum), Fabian Theis (HMGU), Janne
Vehreschild (Uni KéIn), Max von Kleist (Robert Koch-Institut), Jorn Walter (Uni des Saarlandes) und
Dagmar Wieczorek (Uniklinik Disseldorf).
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Kontakt:

Prof. Dr. Oliver Kohlbacher

Universitat Tubingen

Interfakultares Institut fir Biomedizinische Informatik (IBMI)
Telefon +49 7071 29-70457
oliver.kohlbacher[at]uni-tuebingen.de

Dr. Sven Nahnsen

Universitat Tubingen

Quantitative Biology Center

Telefon +49 7071-29-72163
sven.nahnsen[at]gbic.uni-tuebingen.de

Prof. Dr. Olaf Riel3

Universitatsklinikum Tubingen

Institut fir Medizinische Genetik und Angewandte Genomik
Telefon +49 7071 29-76408
olaf.riess[atlmed.uni-tuebingen.de

Prof. Dr. Stephan Ossowski

Universitatsklinikum Tubingen

Institut fir Medizinische Genetik und Angewandte Genomik
Telefon +49 7071 29-72279
stephan.ossowski[at]med.uni-tuebingen.de

Professorin Julia Frick

Universitatsklinikum Tubingen

Institut flir Medizinische Mikrobiologie und Hygiene
julia-stefanie.frick[atmed.uni-tuebingen.de
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