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Herleitung von Gen-Protein-Reaktionsregeln

1 Hintergrund

Mit der Verbreitung von Hochdurchsatzmessverfahren vollzieht sich ein kontinuierlicher Wandel in der bio-
logischen Forschung. Durch die vielfiltigen sogenannten Omik-Daten konnen Zellen ganzheitlich beobachtet
werden. Dadurch konnte sich die Wissenschaft der Systembiologie als ein neuer Forschungszweig fest etablie-
ren. Diese verfolgt das Ziel, biologische Systeme durch pradikative Computer-Modelle zu beschreiben. Lang-
fristig sollen diese Modelle genutzt werden, um zahlreiche neue Hypothesen systematisch zu testen, wodurch
beispielsweise Tierversuche eingespart werden kdnnen, indem unwirksame Versuche effektiv ausgeschlossen
werden konnen.

Aufgebaut sind die Modelle als Netz-
werke biochemischer Reaktionen, die so-
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zwischen Genen und Enzymen, kann man
effizient simulieren, wie sich bestimm-
te Mutationen oder die Unverfiigbarkeit
bestimmter Transkripte auf die metaboli-

Abbildung 1: Gene-Protein-Reaktionsregeln (aus [6])

schen Féahigkeiten der betrachteten Zelle auswirken.

Viele Enzyme bestehen aus mehreren Untereinheiten, die z. T. durch verschiedene Gene codiert sind. Da-
durch kann das Zusammenspiel der Gene als logischer Ausdruck formuliert werden, welcher als Gen-Protein-
Reaktionsregel bezeichnet wird (siehe schematische Abbildung neben dem Text).

2 Zielsetzung

In dieser Arbeit soll ein Verfahren etabliert werden, um automatisch von relevanten Datenbanken (wie z. B.
KEGG [7] oder UniProt [1]) Gen-Protein-Reaktionsregeln (sog. GPR-Regeln) herzuleiten und diese mit sys-
tembiologischen Modellen zu verkniipfen, welche im SBML-Dateiformat [5, [10] vorliegen. Auch sollen mit
diesem Verfahren bereits vorhandene GPR-Regeln iiberpriift und nétigenfalls korrigiert werden konnen. Rele-
vante Vorarbeiten zum Thema wie z. B. der Algorithmus von Cardoso u. a. [3]], TIGER [6], MERLIN [4], Au-
toKEGGRec [8], Pathway Tools [9]], oder SuBliMinaL [[12] sollen beriicksichtigt werden. Als Anwendungsfall
sollen zunédchst Modelle wichtiger Humanpathogene wie Staphylococcus aureus, Pseudomonas aeruginosa,
Moraxiella catarrharlis oder Haemophilus influenzae erweitert bzw. iiberpriift werden.

3 Voraussetzungen

Interesse an systembiologischer Modellierung sowie Kenntnisse im Programmieren mit einer geeigneten SBML-
Bibliothek (z. B. libSBML [2]] in Python oder Java™ mit JSBML [11]).
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