Entwicklung eines interaktiven graphischen Editors
fur systembiologische Modelle

Einfuhrung

Durch den zunehmenden Paradigmenwechsel der Biologie von einer beschreibenden hin zu einer
pradiktiven Wissenschaft haben sich in den letzten Jahren quantitative Modelle zu einem wesentlichen
Werkzeug der Forschung entwickelt. Diese haben mittlerweile eine Vielzahl von
Anwendungsgebieten, von der reinen Visualisierung biochemischer Prozesse bis hin zur dynamischen
Simulation rdumlicher und zeitlicher Anderungen zellulirer Bestandteile [1]. Bis vor einigen Jahren
setzte die quantitative Modellierung fundierte mathematische und physikochemische Kenntnisse
voraus. Heutzutage, mochten auch experimentell arbeitende Forscher in der Lage sein solche Modelle
zu erstellen. Den Grundstein dafiir legen standardisierte Datenformate wie SBML, SBGN, SED-ML
etc., die gebiindelt in ZIP-Archiven als OMEX-Dateien gespeichert werden konnen [2]. Die direkte
Arbeit mit diesen meist XML-basierten Formaten wird von den Autoren ausdriicklich nicht
empfohlen. Stattdessen sollen spezialisierte Editoren genutzt werden um quantitative Modelle in
diesen Standardformaten zu erzeugen. Existierende Programme unterstiitzen haufig nur einen Teil des
jeweiligen Standards oder weisen keine intuitive oder eine gar unzureichende Benutzerfiihrung auf.

Zielsetzung

In dieser Arbeit soll ein graphischer Editor fiir SBML-Dateien entwickelt werden, der Nutzern
ermdglicht, Modelle zu betrachten, zu erstellen und zu edieren. Bestandteil der Software soll ein
SBGN-Editor zur graphischen Erstellung der Modelle sein basierend auf einer geeigneten
Graphen-Bibliothek wie yFiles. Die Software soll iiber eine erweiterbare Infrastruktur verfiigen, damit
sich zusétzliche Funktionalitit wie Simulatoren als Plugins laden lassen. Auch wenn in diesem Projekt
SBML im Vordergrund steht, soll das Datenmodell von Anfang an im Hinblick auf eine mdgliche
Einbettung in Arbeitsabldufe (die in SED-ML definiert werden kdnnen) und eine Biindelung in
OMEX-Dateien konzipiert werden. Zu

Testzwecken sollen erstellte Modelle in L} PC
der Cytoscape App Cy3SBML [3]
analysiert werden.

Voraussetzungen

Grundlegendes Verstdandnis von

Modellierungsstandards wie SBML,

Kenntnisse in Programmiersprachen, die durch die JVM interpretiert werden kdnnen, wie Java™ 9
mit JavaFX oder Kotlin; Interesse an komplexen Datenstrukturen sowie effizienter und skalierbarer
Software-Entwicklung.
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