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PAUL SCHERRER INSTITUT

Eine der besten Infrastruk-
turen in der analytischen
Strukturbiologie. 01

NEUE PROJEKTE

Dieses Jahr starten neue
Interdisziplinire Projekte
(IPhD, BIPs und IPP).

05

«Am PSI haben die SystemsX.ch - Forscher
Zugang zu einer der besten Infrastrukturen
in der analytischen Strukturbiologie»

Seit Beginn dieses Jahres leitet Gebhard Schertler den Forschungsbereich Biologie
und Chemie am Paul Scherrer Institut. Der Membranproteinstrukturbiologe war
zuvor in Cambridge als Senior Scientist und Group Leader am MRC Laboratory of
Molecular Biology tatig. Schertler ist Uberzeugt, mit der neu eingerichteten, voll-
automatisierten Plattform am PSI| den Forschern im In- und Ausland eine der
attraktivsten Anlagen fUr strukturbiologische Untersuchungen anbieten zu konnen.

Das Paul Scherrer Institut in Villigen

Interview mit Prof. Schertler,

Leiter des Forschungsbereich Biologie und Chemie, PSI
von Matthias Scholer

Hat biomolekulare Forschung am PSI Tradition?
Seit etwa zehn Jahren ist dem Forschungsbereich
«Biologie und Chemie» ein Labor fiir biomoleku-
lare Forschung untergeordnet. Die rund vierzig
Mitarbeitenden dieser Einheit beschiftigen sich

)
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hauptsédchlich mit der Struktur- und Funktions-
analyse komplexer biologischer Systeme. Ich per-
sonlich bin sehr an eukaryontischen Membranpro-
teinsystemen interessiert und wir haben mehrere
G-Protein gekoppelten Rezeptor (GPCR) Strukturen
bestimmt. Die Ndhe zur Synchrotron Lichtquelle
Schweiz (SLS), einem der besten Synchrotron welt-
weit, hat dazu gefiihrt, dass seit einigen Jahren die

Fortsetzung auf Seite 2

«YEASTX»

rungskonzept.

Die Suche nach einem
grundlegenden Modellie-
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Ungenutztes
Potenzial am Paul
Scherrer Institut
(PSI)

Professor Ralph Eichler,
Prasident ETH Zdrich und
Vorsitzender des Aufsichts-
rats von SystemsX.ch.

Fortschritte in  der
Wissenschaft passieren
durch theoretische Ge-
dankenspiele, die dann
experimentell bestitigt
werden oder durch iiber-
raschende Messergebnis-
se. Fortschritt entsteht
aber auch durch neue
Technologien in Messver-
fahren oder bildgeben-
den Methoden. Gerade in
der Biologie beobachten
wir im Moment einen
Technologieschub  und
eine damit verbundene
Fiille von quantitativen
Resultaten, deren Analy-
se leistungsstarke Infor-
matikmittel benotigt.

Das Paul Scherrer Ins-
titut (PSI) betreibt teure
Messanlagen fiir externe
und eigene Forschungs-
gruppen, welche ver-
mehrt Nutzer aus der Bio-
logie anziehen werden.
Das eigene Biologiedepar-
tement am PSI hilft Inte-
ressenten, die Anlagen
optimal zu nutzen. Der
vorliegende X-Letter gibt
Beispiele dazu.
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Fortsetzung von Seite 1 Paul Scherrer Institut
Automatisierung der Strukturbestimmung
stark vorangetrieben wurde.

Wie weit ist die Automatisierung fort-
geschritten?

Grundsétzlich kénnen wir alle Schritte,
von der gezielten Proteinherstellung aus
einem einzelnen bzw. mehreren Genen
bis hin zur Kristallisation, hoch automati-
siert durchfiihren. Unsere modernen und
effizienten Technologieanwendungen
erlauben zudem in jedem Stadium eine
detaillierte biophysikalische Charakteri-
sierung der zu untersuchenden Proteine.
Der Zugang zu unseren biophysikalischen
Instrumenten und zur Screening-Anlage
am Synchrotron erdffnet dabei zusitz-
liche Moglichkeiten und stellt aus wis-
senschaftlicher Sicht einen bedeutenden
Vorteil gegeniiber vergleichbaren Labora-
torien dar. Damit erhalten die Bentitzer
unserer Plattform einen deutlichen Vor-
teil fiir kompetitive Publikationen.

Wer nutzt diese Plattform?

Bisher war unsere Plattform hauptsich-
lich auf interne Forschungsprojekte aus-
gerichtet. Das soll sich nun dndern. Wir
sind mitten in einer Reorganisation. Auf
Anfang September wechselt Richard Kam-
merer von der Universitit Manchester an
das PSI, um die Fithrung der Plattform zu
ibernehmen. Eine seiner Hauptaufgaben
wird es sein, ein Konzept zur Vollauslas-
tung der Anlage zu erarbeiten und in die
Tat umzusetzen. Zudem wird er in der Pla-

nungsphase eines Projekts mit den zustén-
digen Forschern abkliren, ob ein geplanter
Versuch realisierbar ist und mit welchem
Zeit- und Kostenaufwand gerechnet wer-
den muss.

Sie bieten lhre Dienste kiinftig also
auch externen Forschungsgruppen an?
Absolut. Nach der Erweiterung der Platt-
form soll diese zu gleichen Teilen fiir
interne, kollaborative und externe For-
schungsprojekte zur Verfiigung stehen.
Dabei streben wir eine Mischung von
Versuchen unterschiedlicher Dauer an,
um eine kontinuierliche Vollauslastung
der Plattform zu erreichen. Dies ist die
Grundvoraussetzung, dass ein automati-
siertes System optimal funktioniert.

Sie verrechnen externen Forschern die
Kosten. Was passiert mit dem Geld?
Unser Ziel ist es nicht, mit den Einnahmen
die Operationskosten vollstindig abzude-
cken. Der finanzielle Beitrag soll vielmehr
in den weiteren Ausbau der Plattform flie-
ssen. Denn das PSI wird dafiir keine weite-
ren Finanzen bereitstellen. Wenn wir also
unseren Mitarbeiterstab ausbauen méch-
ten, um die Kapazitdt zu erh6hen, miissen
wir dies kiinftig selber finanzieren.

Wo sehen Sie einen Schnittpunkt zu
den SystemsX.ch - Forschern?

SystemsX.ch ist stark an der Identifizie-
rung und Quantifizierung von Protein-Pro-
tein-Netzwerken interessiert. Die Haupt-

knotenpunkte dieser Netzwerke werden
in absehbarer Zeit definiert sein. Meines
Erachtens wird es folglich von Interesse
sein, die Struktur dieser Komplexe darzu-
stellen. Da nicht jedes SystemsX.ch - Team
Zugang zu allen Methoden der Struktur-
bestimmung von Proteinen hat, sehen wir
uns als einen Ansprechpartner, um einen
Einstieg in die strukturelle Komponente

W'

Gebhard Schertler mochte vermehrt mit SystemsX.ch
Forschern zusammenarbeiten. Photo: msc
zu finden. Wir haben {iber viele Jahre mit
grossen Investitionen und mit viel Fach-
wissen eine ausgereifte Versuchsanlage
aufgebaut. Fiir ein anderes Labor wird es
nicht moglich sein, in kurzer Zeit ein sol-
ches Niveau zu erreichen. Am PSI haben
die SystemsX.ch - Forscher jedoch kiinftig
Zugang zu einer der besten Infrastruktu-
ren in der analytischen Strukturbiologie
- und das alles ist in kiirzester Zeit von
Zirich, Bern, Basel und Lausanne zu er-
reichen.

Vom Gen zur Proteinstruktur: eine hoch automatisierte Technologieplatt-

form am Paul Scherrer Institut macht’s moglich.

Dr. Guido Capitani,
Projektleiter Bioinformatik und Proteinkristallographie,
Labor fur Biomolekulare Forschung, PSI
Eines der Hauptziele der gegenwartigen
Forschung im Bereich Biologie am PSI
ist, mehr tiber die Struktur, Funktion
und Dynamik von Proteinen und deren
Interaktionen in biologischen Systemen
in Erfahrung zu bringen. Die Bedeu-
tung dieser Fragestellungen hat in den
letzten Jahren stark zugenommen. Nun
gilt es, die zahlreichen Ergebnisse tiber
Protein-Protein Interaktionen, welche
in bisherigen Forschungsarbeiten der
Proteomik und Systembiologie gewon-
nen wurden, in Bezug auf Struktur und
Funktion genauer zu untersuchen.

Gemeinsame Technologien und Me-
thoden zur Strukturaufklarung

Das biomolekulare Forschungslabor
(BMR, http://Ibrweb.psi.ch/) und die Syn-
chrotron Lichtquelle Schweiz (SLS,
http://sls.web.psi.ch) des Paul Scherrer Ins-
tituts (PSI) haben gemeinsam eine hoch
automatisierte  Technologieplattform
entwickelt, mit der drei Hauptziele ver-
folgt werden: die Proteinproduktion,
die biophysikalische Charakterisierung
von Proteinen, inklusive komplexer
Membranproteine wie Dbeispielswei-
se G-Protein gekoppelten Rezeptoren
(GPCRs), sowie Strukturbestimmungen.
Letztere erfolgt mittels Elektronenmi-
kroskopie (EM), Kleinwinkel-Réntgen-
streuung (SAXS) und Rontgenkristal-

Automatisierte in situ Diffraktionsmessung von
Photo: PSI

Proteinkristallen an der SLS.

lografie. In absehbarer Zukunft steht
zudem ein Freie-Elektronen-Rontgen
Laser zur Verfiigung, der sich noch
im Bau befindet (SwissFEL Projekt,

Fortsetzung auf Seite 3
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Fortsetzung von Seite 2 Paul Scherrer Institut
http://lwww.psi.ch/swissfel/). Die Plattform
ist somit fiir Systembiologen und fir
andere Forscher, die an Struktur, Funk-
tion und Interaktionen von Biomole-
kiilen interessiert sind, eine wertvolle
Infrastruktureinrichtung. So arbeitet
das BMR denn auch bereits mit pharma-
zeutischen Unternehmen zusammen,
um die Aktivierungsmechanismen von
GPCRs aufzukliren.

BMR@PSI: Erforschung der Struktur
und Funktion von Proteinen

Am BMR werden intensiv Proteine und
Proteinkomplexe erforscht. Um die Pro-
teine in ihrer natiirlichen oder natur-
dhnlichen Umgebung zu untersuchen,
werden in vivo und in vitro Methoden
eingesetzt. Dazu gehdren unter ande-
rem biochemische Funktionsanalysen
in isolierten Systemen, aber auch bild-
gebende Verfahren fiir lebende Zellen.
Eine entscheidende Voraussetzung um
die Funktion aufmolekularer Ebene ver-
stehen zu kénnen, ist die atomare Struk-
tur der betreffenden Makromolekiile zu
kennen. Deshalb werden Proteine durch
Rontgenstrukturanalysen, SAXS und EM
sichtbar gemacht. Zur Gewinnung hoch
aufgeldster Proteinstrukturen ist aber
die Herstellung von Proteinkristallen
unabdingbar.

Fir die Herstellung von Proteinen
und die biochemischen bzw. biophysi-
kalischen Analysen kommen «state-of-
the-art» Technologien zur Anwendung.
Zur Beurteilung von Proteinkristallen
werden neuerdings Roboter eingesetzt,
welche im Schnellverfahren eine auto-
matisierte Strukturbestimmung durch-
fithren kénnen. Diese Arbeiten werden
mit der Macromolecular Crystallogra-
phy (MX) - Gruppe der SLS koordiniert.
Dank des Zugangs zu einem der weltbes-
ten Synchrotrone kénnen in kiirzester
Zeit qualitativ hochstehende Diffrakti-
onsdaten von Proteinlésungen und Kris-
tallen gewonnen werden. Ein Drittel der
Kapazititen unserer Technologieplatt-
form ist fiir interne Projekte, ein Drittel
fiir kollaborative Projekte und - als neue
Dienstleistung - ein Drittel fiir auswér-
tige Forschungsgruppen reserviert.

Im Hinblick auf das SwissFEL, wel-
ches in naher Zukunft in die Praxis
umgesetzt wird, wurden am BMR be-
reits die dazu bendtigten Proteinpro-
ben hergestellt. Das SwissFEL wird eine
Feinanalyse der Struktur und Dynamik
verschiedener Materialien dank sehr

FORSCHUNGSSCHWERPUNKTE DES BMR
|

Molekulare Zellbiologie

Die Bildung von Gefassen des Lymph-
und Blutkreislaufes in mehrzelligen
Organismen wird durch Wachstums-
und Differenzierungsfaktoren, vor al-
lem durch die «Vascular Endothelial
Growth Factors» (VEGF), gesteuert.
Unsere Gruppe studiert, wie diese
Moleklle die Rezeptoren aktivieren,
indem die dreidimensionale Struktur
der Komplexe, welche diese mit den
Rezeptoren bilden, analysiert wird.

Protein-Protein Wechselwirkungen
Wechselwirkungen zwischen  Pro-
teinen sind fundamentale Prozesse
des Lebens. Deshalb untersuchen
wir mittels Proteinkristallographie, in
Kombination mit biochemischen und
biophysikalischen Methoden, vor al-
lem Wechselwirkungen von Proteinen,
welche das Skelett der Zelle dyna-
misch regulieren.

G-Protein gekoppelte Rezeptoren
Aus der ausserordentlich wichtigen
Klasse der G-Protein gekoppelten
Rezeptoren (GPCRs) haben wir durch
Elektronenmikroskopie und Proteinkris-
tallographie mittels Rontgenstrahlen die
Struktur des visualen Pigments Rhod-
opsin bestimmen kénnen. Kirzlich ha-
ben wir auch die Struktur des Rezep-
tors flr das Stresshormon Adrenalin
entschllsselt, welches den Herzschlag
reguliert und bei der Behandlung von
Asthma eine wichtige Rolle spielt.

Struktur und Funktion
Membranproteinen

lonenkandle, Transporter und GPCRs
sind Membranproteine zwar unter-
schiedlicher Funktion, stellen aber alle
die Kommunikation zwischen Zellen
sicher. Mit Hilfe von Proteinkristallo-
graphie, Kleinwinkelstreuung sowie
biochemischen und biophysikalischen
Methoden wollen wir entscheidende
Strukturzustande aufklaren, um die
komplexen Vorgange auf molekularer
Ebene verstehen zu kbnnen.

von

Strukturelle Bioinformatik

Computerprogramme  ermdglichen
Forschenden Informationen aus ex-
perimentell bestimmten Daten von
Proteinstrukturen zu gewinnen und
tragen so zur Interpretation und zum
Entwerfen neuer Experimente bei. Wir
analysieren Protein-Protein Grenzfla-
chen und auch Vorgange, die durch
das Binden der fliir GPCR spezifischen
Substanzen an der Zellmembran im
Zellinnern ausgeldst werden.

Nanostrukturen fiir Bioanalytik
Die Funktion von Membranproteinen
in freistehenden, kinstlichen Lipid-
Doppelschichtmembranen  konnten
mit  elektrochemischen Methoden
untersucht werden. Unser Ziel ist, ein
flexibles Testsystem fir kinetische Un-
tersuchungen von Membranproteinen
zur Verfligung zu haben.

Die meisten dieser Projekte, vor allem diejenigen mit G-Protein gekoppelten Rezepto-
ren, kdnnen dazu beitragen, neue Wege zur Behandlung von Krankheiten zu eréffnen.

energiereicher, kurzwelliger ROnt-
genstrahl-Pulsen ermdglichen. Dieses
Werkzeug, das voraussichtlich vor allem
in den Materialwissenschaften und zur
Erforschung der Feinstruktur lebender
Organismen eingesetzt wird, verspricht,
dass auch in Zukunft grosse Fortschritte
in der Wissenschaft gelingen. Die bisher
generell beschriebenen Abldufe sollen
nun detaillierter beschreiben werden.

Vom Gen zum Protein
Ausgehend von einem Gen soll es in je-
dem Fall moglich sein, innerhalb drei-

er Monate eine ausreichende Menge an
Protein herzustellen. Wir verwenden
dabei in Mikrotiterplatten adaptierte
Expressionssysteme in Bakterien, Hefe-,
Insekten- oder Sdugerzellen, was ein ef-
fizientes, paralleles Klonen erméglicht.
Spezielle Aminosiduresequenzen wer-
den an den Enden der rekombinanten
Proteine eingefiigt, um die Proteine in
einem Schritt isolieren oder mittels An-

tikérper nachweisen zu konnen.
Komplexe, welche aus mehreren un-
terschiedlichen Proteinen bestehen,
werden durch eine kiirzlich im eigenen
Fortsetzung auf Seite 4
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Paul Scherrer Institut

Die SLS, eines der weltbesten Synchrotone.

Labor entwickelte, automatisierte Metho-
de fiir die gleichzeitige Expression von
Proteinen gewonnen. Dieser Ablauf er-
moglicht zudem, mit Isotopen markier-
te Proteinproben fiir Untersuchungen
mittels Kernspin Magnetresonanz (NMR)
herzustellen. Die rekombinanten Prote-
ine werden anschliessend biochemisch
und biophysikalisch charakterisiert.

Kristalle in bester Qualitat

Eine entscheidende Voraussetzung fiir
hoch auflésende Rontgenstrukturanaly-
se sind qualitativ hervorragende Kristalle
der entsprechenden Proteine. Die ersten
Hinweise, unter welchen Bedingungen
solche Kristalle entstehen, liefert ein Ro-
boter, der Kristalle, die in kleinsten Volu-
mina von einem anderen Roboter produ-
ziert wurden, automatisch untersucht.
Die Kristallisationsbedingungen werden
an der SLS so lange verbessert, bis Prote-
inkristalle entstehen, die sich fiir eine
qualitativ hochstehende Datenerhebung
eignen. Dieses Vorgehen wird vor allem
auch fir Multiprotein-Komplexe und
Membranproteine angewandt.

Die BMR-SLS Technologieplattform
Am PSI wurde eine umfassende Infra-
struktur fiir die Produktion und Analyse
von Proteinen aufgebaut. Damit kdnnen
simtliche Schritte - von der Planung,
iber das Klonen der Expressionsvekto-
ren und der Proteinexpression und -rei-
nigung, bis hin zur biophysikalischen
Charakterisierung und strukturellen
Analyse - vor Ort durchgefiithrt werden.
Die Plattform ermdoglicht es, von jedem
geeigneten Protein reinstes und biolo-
gisch aktives Probematerial im Milli-

gramm-Bereich herzustellen.

Durch die Untersuchung einer Viel-
zahl von Parametern (z.B. Gensequenz,
Expressionsvektoren etc.) in Mikroti-
terplatten mit 96 Reaktionskammern
konnen optimale Expressionsbedin-
gungen sowohl fiir einzelne Gene als
auch ganze Genkomplexe gefunden
werden. Am BMR werden gegenwartig
verschiedene Prdparations- und Unter-
suchungsmethoden angewandt. Ein
Roboter (<Tecan Freedom Evo II») wird
fiir das Klonen und die Untersuchung
der Expression bzw. der Loslichkeit ein-
gesetzt, mehrere automatisierte «Akta
FPLC» dienen der Aufreinigung, und
diverse analytische Geridte werden zur
Charakterisierung von aufgereinigten
Proteinlosungen verwendet. Methoden
wie isothermische Titrationskalorimet-

B e

rie und Fluoreszenzspektroskopie ste-
hen bereit um Proteininteraktionen zu
quantifizieren. Mittels Laserlichtstreu-
ung ldsst sich die Bildung von grosseren
Proteinkomplexen quantitativ untersu-
chen. Weiter kann die Proteinfaltung
mit Zirkulardichroismus-Spektroskopie
rasch iberpriift und mittels eines ste-
ten Temperaturanstiegs im «Thermal

BMR Hochleistungsplattform flr die Proteinproduktion.

Photo: PSI

Shift Assay» die Proteinstabilitdt unter-
sucht werden.

Die MX-Gruppe benutzt fiir die Pro-
teinkristallografie sowohl zwei Strahl-
linien mit Hochleistungs-Undulator-
magneten als auch eine Strahllinie mit
einem Biegungsmagneten. Diese Infra-
struktur macht das PSI dusserst attrak-
tiv fiir fiihrende Gruppen aus Wissen-
schaft und Industrie.

In Zukunft auch dynamische Analysen
Dank verschiedener Strahllinien kann
biologisches Material, vom Atom bis zur
ganzen Zelle, an der SLS bildlich darge-
stellt werden. Zur Zeit entwickelt das
BMR zusammen mit der MX-Gruppe ein
System, mit dem kleinste Volumina von
Losungen transportiert werden, um
an der SAXS-Strahllinie Analysen von
Proteinen und Proteinkomplexen in
kurzer Zeit vorzunehmen. Diese Anlage
wird nun so ausgebaut, dass in absehba-
rer Zukunft auch dynamische Analysen
von Protein-Protein Interaktionen und
schnelle, strukturelle Verdnderungen
in Proteinen unter wechselnden Umge-
bungsbedingungen untersucht werden
konnen.

Neben diesem ambitiésen Ausbau
der Infrastruktur konzentriert sich die
MX-Gruppe auf Methodenentwicklun-
gen wie die Mikrokristallografie, die op-
tische Spektroskopie von Molekiilen in
Kristallen, auf verbesserte Diffraktions-
methoden, sowie «Photonen zdhlende
Pixeldetektoren». Die MX-Gruppe unter-
stiitzt zudem auch Forschungsgruppen,
welche iiber kein kristallographisches
Wissen verfiigen, in strukturbiologi-
schen Projekten.
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Neue Interdisziplindre Doktoratsprojekte (IPhD)

Kiirzlich bewilligte der Schweizerische National-
fonds die Durchfiihrung weiterer 13 interdiszi-
plindrer Doktorarbeiten. Die Studenten, welche
von zwei Wissenschaftlern unterschiedlicher
Fachrichtungen betreut werden, werden spéiter

bekannt gegeben.

Imaging the interactions
between transcription fac-
tors and DNA

Betreuer

Prof. Demetri Psaltis
Prof. Bart Deplancke
EPF Lausanne

Single cell microfluidic
imaging for spatial mapping
and quantification of gene
expression in an in vivo
model of bone adaptation
Betreuer

Prof. Ralph Miiller

Prof. Petra Dittrich

ETH Zlrich

Metabolic network govern-
ing energy supply and carbon
sources in Plasmodium
falciparum

Betreuer

Prof.Dominique Soldati-Favre
Universitat Genf

Prof. Vassily Hatzimanikatis
EPF Lausanne

Systems biology of angio-
genesis; modeling of ves-
sel formation in cultured
endothelial cells

Betreuer

Prof. Kurt Ballmer-Hofer
Paul Scherrer Institut

Prof. Petros Koumoutsakos
ETH Zurich

An integrated biophysical
model of phototropism in
the Arabidopsis hypocotyl

Betreuer

Prof. Richard Smith
Universitat Bern

Prof. Christian Fankhauser
Universitat Lausanne

Nanoscale imaging of
synaptic connectivity in the
Drosophila larva

Betreuer

Prof. Simon Sprecher
Prof. Frank Scheffold
Universitat Fribourg

Systems modeling of meta-
bolic networks in polyaro-
matic compound degrading
bacteria

Betreuer

Prof. Jan Roelof van der Meer
Universitét Lausanne

Prof. Vassily Hatzimanikatis
EPF Lausanne

Detection and predic-
tion of neural structures
in fluorescence images
using correlative light/
electron microscopy

Betreuer

Prof. Thomas Vetter
Universitat Basel

Dr. Thomas Oertner
Friedrich Miescher Institut

Quantifying the activity
contribution of individual
matrix metalloproteinases

Betreuer

Prof. Christian Heinis
EPF Lausanne

Dr. Hermann Wegner
Universitét Basel

The in silico limb: Building
a dynamic spatial model
for morpho-regulatory sig-
naling interactions during
vertebrate organogenesis
Betreuer

Prof. Rolf Zeller

Universitat Basel

Prof. Dagmar Iber

ETH Zlrich

Ensemble modeling of the
Notch/p53 interactions in ke-
ratinocytes and experimental
validation

Betreuer

Dr. Heinz Wolfgang Koeppl
EPF Lausanne

Prof. Gian-Paolo Dotto
Universitét Lausanne

Simultaneous determination of
protein levels and their exposure
to mechanical stress in the wing
imaginal disc of Drosophila

Betreuer

Dr. Christof Aegerter
Prof. Konrad Basler
Universitat Zurich

Tissue engineering
of a quantifiable 3D
in vitro human blood
vessel model

Betreuer

Prof. Matthias Lutolf
EPF Lausanne

Prof. Jiirgen Brugger
Universitat Zrich

Neue Bridge 2 Industry Projekte (BIP)

Der Wissenschaftliche Fiihrungsausschuss von SystemsX.ch hat neue «Bridge 2 Industry» Projekte bestimmt. Diese Projekte
dauern ein Jahr und verfolgen das Ziel, eine Zusammenarbeit zwischen einem akademischen und einem industriellen Partner
zu initiieren. Die Unterstiitzung kann bis zu 120’000 CHF pro Projekt betragen. Die bewilligten Projekte sind:

a case study

EPF Lausanne
und

2009

Systems-level analysis of RAS-
driven tumor metabolism across
growth conditions - 2D plastic to

Titel Identification of syn-
aptic core pathways
as targets for autism
treatment
Zusammen- Prof. Peter Scheiffele
arbeit Universitat Basel
und
Hoffmann - La Roche
Keywords Neuroscience, Autism,
Synapse, Mouse models,
Pharmacological treat-
ment, Neural development
Bewilligt 2009
Titel
3D to xenografts to tumors
Zusammen- Prof. Uwe Sauer
arbeit ETH Zurich
und
Agios Pharmaceuticals
Keywords Oncology, Metabolomics, In
vitro / in vivo cancer models,
Ras tumors Metabotyping
Bewilligt 2010

Rule-based models for
drug-target identifica-
tion: the TOR pathway as

Dr. Heinz Koeppl

Novartis Institut

Computational systems
biology, Drug-target identi-
fication, Pathway perturba-
tions, Signal transduction

biology research

ETH Zurich
and

Strategic Partnership,

Biology, Proteomics

2010

Development and ap-
plication of CHIP-LC-MS
technology for systems

Dr. Bernd Wollscheid

Agilent Technologies

CHIP-LC-MS technology
development, Systems

with HeLa cells

Prof. Julia Vorholt
ETH Zurich und
Cytosurge LLC

fluidics

2010

Development of a high preci-
sion cellular nanoinjection
technology: a demonstration

Dr. Tomaso Zambelli und

Nanobiotechnology, Single-

cell injection, Metabolites,
Microengineering, Nano-

Simulation and visu-
alization of crowding
and combinatorial
signaling

Dr. Heinz Koeppl
ETH Zurich

und

ScienceVisuals Sarl

Stochastic processes,
computational systems
biology, spatial simula-
tion, computer graphics,
virtual reality

2010

Neues Interdisziplindres Pilot Projekt (IPP)

Der Wissenschaftliche Fiihrungsausschuss von SystemsX.ch hat das
folgendes neue Interdisziplindre Pilot Projekt bewilligt. Dieses finan-
ziell hoch riskante Forschungsprojekt lauft wihrend einem Jahr.

Titel

Antragsteller

Bewilligt

Multidimensional genome organization: correlating 5C and SIM

Prof. Susan Gasser
Friedrich Miescher Institut
Dr. Andrzej Stasiak
Universitét Lausanne

2010



6 | Oktober 2010 | SystemsX.ch Newsletter #22

Wie kommt der Alkohol ins Bier? Indem man Hefezellen
mit Zucker futtert. Welche regulatorischen Prozesse
dabei in den Zellen ablaufen, versuchen die Forscher von
«YeastX» zu ergrinden — und dabei ein grundlegendes
Modellierungskonzept zur Klarung molekularer biologi-
scher Phanomene zu entwickeln.

Matthias Scholer
«Mittlerweile konnen wir so viele Dinge
messen, aber mit dem Verstehen kom-
men wir nicht mehr nach.» bringen Uwe
Sauer und Jorg Stelling ein zentrales Pro-
blem der systembiologischen Forschung
auf den Punkt. Die beiden wissen wovon
sie sprechen. Schliesslich untersuchen
sie zusammen mit ihren Teams seit
Jahren an der ETH Ziirich Stoffwech-
selvorginge in der Hefezelle. «Viele sys-
tembiologische Projekte verfolgen das
Ziel, eine spezifische Fragestellung zu
beantworten. Doch dabei werden hiufig
zwei grundlegende Fehler gemacht. Ent-
weder werden bei der Entwicklung des
entsprechenden Modells starke Verein-
fachungen akzeptiert. Oder aber es wer-
den zuerst moglichst viele quantitative
Daten erhoben und nachtriglich
versucht, diese in ein Modell zu
integrieren. Doch das funktioniert
so nicht.» erkldrt Sauer. Denn bio-
logische Phdnomene haben eines
gemeinsam: sie sind dusserst kom-
plex, hoch dynamisch und tber-
lappend. Um ein solches System
verstehen zu konnen, reichen kon-
zeptionelle Modelle nicht aus. «Bei
biologischen Phinomenen ist ein
gewisser mathematischer Forma-
lismus unabdingbar. Eine theoreti-
sche Analyse des Problems im Vor-
feld ist insbesondere notig, wenn
sich ein Mechanismus durch ver-
schiedene Moglichkeiten erkldren
ldsst oder grossere Wissensliicken
bestehen.» ist Stelling tiberzeugt.

Effiziente Forschung

Die Entwicklung eines Modells vor
einem Experiment bringt einen
weiteren Vorteil: die Forschung
wird dadurch effizienter. «<Wir ha-
ben Biologen, die eine Fragestel-
lung gut verstehen, Analytiker, die
dusserst genau messen und Theo-

retiker, die fiir jede Fragestellung ein
Modell entwickeln kénnen. Doch diese
Experten sollten produktiv zusammen-
arbeiten koénnen.» fasst Sauer die Situ-
ation zusammen. Deshalb miissen die
einzelnen Projektteile aufeinander ab-
gestimmt werden. «<Wenn man ein Mo-
dell entwickelt, dann aber zwei Jahre
warten muss, bis Messdaten vorliegen
oder man fiithrt wihrend einem Monat
Messungen aus und muss dann ein Jahr
auf das dazupassende Modell warten,
ist das fiir alle Beteiligten frustrierend.»
gibt Sauer zu Bedenken. Wird hingegen
schon in der Projektplanung der Fokus
auf das Design eines Experiments ge-
legt, passen die Resultate schlussend-
lich auch zum Modell und erméglichen
so eine effiziente Forschung.

Der Bioreaktor im vollen Einsatz - die Basis fur das «BIG Y» Experiment.

Der Hefestoffwechsel als Basismodell
Eine generische Basismethode auf der
Theorieseite zu entwickeln, ist denn
auch das Ziel des SystemsX.ch-Projekts
YeastX. «<Wir versuchen einen Modellie-
rungsansatz zu entwickeln, welcher an
viele systembiologische Fragestellung
angepasst werden kann.» erkldrt Sauer.
Den Forschern dient dabei die Hefe als
Modellsystem. Denn dieser Organismus
erlaubt es den Wissenschaftlern nicht
nur, die notigen Experimente schnell
umzusetzen. Die Erkenntnisse kdnnen
zudem spdter auch auf hohere Zellen
lbertragen werden.

Das YeastX-Team konzentriert sich
dabei auf den Stickstoff- und Glukose-
stoffwechsel in den Hefezellen. «Die
Stoffwechselwege repriasentieren durch
ihre Vielzahl vernetzter Interaktio-
nen die Komplexitit biologischer
Systeme.» begriindet Sauer die
Wahl.

Auch wenn schon lange be-
kannt ist, dass Hefezellen abhin-
gig von der Glukosekonzentra-
tion in ihrer Umgebung mit der
Alkoholproduktion beginnen,
tun wir uns schwer das molekula-
re Zusammenspiel der beteiligten
Gene, Proteine und Metaboliten
zu verstehen.

«Seit etwa fiinfzig Jahren ar-
beiten kluge Kopfe an diesem
Problem. Doch bis heute verste-
hen wir nicht, wie beispielsweise
die Zelle den Zuckergehalt misst
und dieses Signal dann im Detail
umsetzt» erzdhlt Uwe Sauer. «Bis
anhin wurden die Stoffwechsel-
ketten auf molekularer Ebene
untersucht. Die damit gewonnen
Resultate helfen uns zwar beim
quantitativen und schemati-
schen Verstindnis vieler Prozes-
se, doch wir stossen damit auch

Photo: YeastX —an Grenzen.»
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Unsicherheiten und Einschrankungen
Die Komplexitit des Stoffwechsels
stellt die Forscher vor zwei grund-
legende Probleme. Einerseits ist die
Moglichkeit experimenteller Metho-
den eingeschridnkt. Andererseits be-
steht eine grosse Unsicherheit beim
Aufstellen von Hypothesen iiber die
Prozesse in der Signalkette. Als Konse-
quenz davon miissten fiir jede Frage-
stellung mehrere Modelle entwickelt
und diese anschliessend mit Experi-
menten aufihre Richtigkeit hin tiber-
priift werden. Um dies zu vermeiden,
unterteilen die YeastX-Forscher den
Stoffwechselweg in kleine Teilschrit-
te, fiir die sie jeweils die wahrschein-
lichste Hypothese bestimmen.

«Dabei entsteht eine klare Erwar-
tungshaltung beispielsweise an die
Dynamik der Signalweiterleitung.
Diese kann dann im Experiment
tberprift werden.» skizziert Stelling

grob den Ablauf.
Gelingt es den Forschern, einen
konzeptionellen = Modellierungsan-

satz fiir das hier untersuchte Regula-
tionsphidnomen zu entwickeln, kann
diese Anwendung auf die meisten an-

deren, systembiologischen Fragestel-
lungen angewendet werden. Denn:
«Ob Glukosestoffwechsel oder Orga-
nentwicklung. Die meisten biologi-
schen Prozesse werden initial durch
ein Signal ausgeldst, auf welches die
Zelle dann entsprechend reagiert.»

Die unermtdlichen Schwerarbeiter des dynamischen multiomics Experimentes («BIG Y»).

erklirt Uwe Sauer. Wenn die For-
scher in absehbarer Zukunft also im
Detail wissen, wie eine Hefezelle den
Zuckergehalt in der Umgebung misst
und mit der Alkoholproduktion dar-
auf reagiert, wird dies nicht nur fir
Bierbrauer interessant sein.

Photo: YeastX

Das «YeastX»-Team stellt sich vor:

Das RTD - Projekt «YeastX» umfasst fiinf Projektleiter mit unterschiedlichen Aufgabengebieten:

¢ Uwe Sauer leitet das Projekt
YeastX. Sein Team entwickelt neue
Methoden  computergestutzter,
quantitativer Messmethoden fur
die Bestimmung metabolischer
Ablaufe in der Hefe.

e Jorg Stelling arbeitet als Bio-
informatiker an der ETH Zlrich.
Sein Fokus liegt auf der Compu-

tersimulation metabolischer Stoff-
wechselwege und der Modellie-
rung dynamischen Prozesse in der
Zelle und der Signaltransduktion.

¢ Michael Hall forscht am Biozen-
trum der Universitat Basel. YeastX
kann von seinem fundierten Wis-
sen auf dem Gebiet der Signal-
Ubertragung profitieren.

¢ John Lygeros (ETH ZUrich)
bringt seine steuerungstechni-
sche Erfahrung aus der Modellie-
rung komplexer unsicherer Syste-
me ein.

e Ruedi Aebersold (ETH ZUrich)
lasst seine jahrelangen Erfahrun-
gen in der quantitativen Proteomik
in das Projekt einfliessen.

«YeastX - Towards an Understanding of Nutrient Signaling and Metabolic Operation» auf einen Blick

Leiter

N \/

Prof. Uwe Sauer (ETH Ziirich)

Beteiligte Forschungsgruppen

Prof. Ruedi Aebersold (ETHZ), Prof. Joachim Buhmann (ETHZ),

N IN
N N/ N/

Dr. Matthias Heinemann (ETHZ), Prof. John Lygeros (ETHZ),

N I\ IN

Prof. Matthias Peter (ETHZ), Dr. Bernd Rinn (D-BSSE), Prof. Jorg Stelling (ETHZ),

YeastX

Prof. Andreas Wagner (Universitit Ziirich), Prof. Mike Hall (Universitit Basel)

Towards an Understanding

Zahl der Forschungsgruppen 10

of Nutrient Signaling
and Metabolic Operation

Verhiltnis Forschende/Administration 30:0,5

Verhiltnis Biologen : Nichtbiologen

50 :50

Gesamtbudget (2008-2011)

12°371°000, davon 5°984’000 CHF von SystemsX.ch
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«Systems Biology of Development» — Eine Konferenz
auf dem Monte Verita zeigt die Erfolge und internatio-

nale Ausstrahlung von SystemsX.ch

von Ernst Hafen und Silvia Gluderer (ETHZ)
«Dies war ein fantastischer Anlass und
eine grossartige Gelegenheit, Theoreti-
kerund Experimentalisten, welche sich
mit Problemen der Musterbildung und
Morphogenese befassen, zusammen-
zubringen. Dieses Treffen ermoglichte
es, neue Arbeitsweisen auf Systemebe-
ne zu entwickeln, um ein zunehmend
physicochemisches Verstindnis der

klassischen experimentellen Model-
le, wie beispielsweise das Blastoderm
Stadium eines Fliegenembryos, zu er-
halten. Es wurde zudem bewusst, dass

Zuhorer im Vortragssaal.

wir neue Theorien, Computer- und
experimentelle Methoden entwickeln
miissen, um mit der durch und durch
multiskaligen Natur von Gewebe und
Organentwicklung umgehen zu kon-
nen», kommentierte Stas Shvartsman
(Lewis Sigler Institute, Princeton) die
Konferenz, die vom 16.-20. August 2010
auf dem Monte Verita in Ascona
stattfand.

Ernst Hafen, Professor der ETH
Ziirich und Leiter von WingX, hat
zusammen mit Cris Kuhlemeier,
Professor der Universitit Bern und
Leiter von Plant Growth diese Kon-
ferenz organisiert. Sie wollten eine
Plattform bieten, um einerseits An-
sitze zur Untersuchung entwick-
lungsbiologischer = Mechanismen
vom Ei zum mehrzelligen Orga-
nismus zu diskutieren und um
andererseits die ersten Ergebnisse
aus den WingX und Plant Growth

Photo: E. Hafen

RTDs einem internationalen Publi-
kum vorzustellen. Wahrend vier Tagen
konnten die Konferenzteilnehmer sich
iiber die neusten Resultate, Methoden,
Technologien, Modelle und Probleme
der Systembiologie von Entwicklungs-
prozessen austauschen.

Fokus auf Entwicklungsprozessen
Die Griinde, sich auf systembiologi-
sche Ansdtze zur Untersuchung ent-
wicklungsbiologischer Fragestellun-
gen zu konzentrieren, waren: (i) Die
Entwicklung vom Ei zum Organis-
mus ist seit hunderten von
Millionen Jahren durch die
Evolution geformt worden.
(ii) In den vergangenen 30
Jahren wurden fiir Modell-
organismen (z.B. Dorsophila
und Arabidopsis) ausgezeich-
nete genetische Daten gelie-
fert, welche eine einzigartige
Grundlage fiir einen system-
biologischen Ansatz bilden.
Diese Griinde haben nicht
nur 2008 ein internationales
Expertengremium iiberzeugt,
die beiden RTDs Plant Growth
und WingX zur Finanzierung
zu empfehlen, sondern auch
2010 EMBO, das ETH Konferenzzent-
rum «Centro Stefano Franscini» (CSF)
und SystemsX.ch, eine Systembiolo-
gie-Konferenz mit Fokus auf Entwick-
lungsprozessen zu unterstiitzen. Als
Co-Organisatoren arbeiteten Konrad
Basler (Universitét Ziirich), Markus Af-
folter (Universitdt Basel) und Michael

Cris Kuhlemeier (rechts) wahrend der Poster Session. Photo: E. Hafen

Levine (University of California, Ber-
keley, USA) an der Gestaltung des wis-
senschaftlichen Programmes mit. Es
gelang, namhafte nationale und inter-
nationale Forscherinnen und Forscher
als Referenten zu gewinnen.

Scott Fraser, California Institute of Technology, USA.

Teilnehmende aus der ganzen Welt
Am 16. August fanden sich fast 120 Wis-
senschaftler aus den unterschiedlichs-
ten Disziplinen wie Entwicklungsbiolo-
gie, Genetik, Mathematik, Informatik,
Physik und Ingenieurwissenschaften
auf dem Monte Verita ein. Unter den
Teilnehmern befanden sich rund ein
Drittel Frauen. Ca. 20% der Teilneh-
mer kamen aus der Schweiz, ein gleich
grosser Teil aus Deutschland und 17%
aus nicht-europdischen Staaten (USA,
Japan, Israel, usw.. Etwa die Hilfte
der Teilnehmer betreibt Forschung in
tierischen und die andere Hilfte in
pflanzlichen Systemen. Die Modellor-
ganismen Drosophila melanogaster
(Taufliege) und Arabidopsis thaliana
(Acker-Schmalwand) waren beson-
ders stark vertreten. Die beiden Pos-
ter Sessionen und die iiber 40 Vor-
trige erfreuten sich einer hohen
Beteiligung, und es fand ein reger
wissenschaftlicher Austausch statt.
Zum Auftakt der Konferenz sprach
Michael Levine iiber eine Genom-
weite Analyse der transkriptionel-
len Prdzision im Drosophila Embryo,
und Magnus Nordborg (Gregor
Mendel Institut, Wien) schloss das
Meeting drei Tage spiter mit ei-
Fortsetzung auf Seite 9
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Zwei preisgekronte Professoren

Christian  Liischer der
Universitit Genf ist einer
der beiden Preistrager
des diesjdihrigen Cloétta-
Preises. Damit werden seit
1974 jahrlich schweize-
7 rische und ausldndische
Personlichkeiten geehrt,
die sich mit ihrer Arbeit
in der medizinischen Forschung verdient
gemacht haben. Liischer erhdlt den Preis fiir
seine Studien tiber Zellmechanismen bei
Medikamentenabhdngigkeit und Drogen-
sucht. Der Forscher ist unter anderem auch
am SystemsX.ch RTD-Projekt «<Neurochoice»
beteiligt.

Christian Luscher.

msc

Ruedi Aebersold wurde
der diesjdhrige «Herbert A.
Sober Lectureship» — Preis
verliehen. Mit diesem Preis
werden herausragende Ar-
beiten geehrt, welche die
Entwicklung neuer Me-
thoden und Technologien
in der biochemischen und
molekularbiologischen Forschung ermog-
lichen. Aebersold ist ein Pionier im Gebiet
der Proteomik und Professor fiir Molekulare
Systembiologie an der ETH und Universitit
Zirich. Zudem ist er Vorsitzender des SEB
von SystemsX.ch und Projektleiter des RTD-
Projekts «<PhosphoNetX».

Ruedi Aebersold.

msc

Zwei preisgekronte PhD Studenten

Der diesjihrige «Young Bioinformatician
Award» ging an Aitana Morton de Lachapelle.
Die 27-jdhrige PhD Studentin arbeitet in der
Gruppe «Computional Biology» unter Profes-
sor Sven Bergmann an der Universitdt Lau-
sanne. De Lachapelle wurde fiir ihre Arbeiten
rund um die Erforschung zelluldrer Abldufe
bei ihrer Funktionsdetermination geehrt.

Der «Young Bioinformatician Award» ist mit
CHF 10'000.- dotiert und wird vom SIB, dem
Schweizer Institut fiir Bioinformatik, jeweils
an junge Forschende verliehen, die sich in
ihrer Arbeit auf computergestiitzte Analysen
biologischer Prozesse und Strukturen fokus-
sieren.

Das SIB ehrte einen weiteren PhD Stu-
denten. So erhielt der 27-jahrige Rajesh
Ramaswamy fiir seine Arbeit den «Best Gra-
duate Paper Award 2010». Dieser mit CHF
5'000.- dotierte Preis geht jedes Jahr an jun-
ge Forschende, deren Arbeit einen hervor-
ragenden Beitrag auf dem Gebiet der Bioin-

Aitana Morton de Lachapelle und Rajesh Ramaswamy.

formatik und computergestiitzten Biologie
darstellt. Ramaswamy gehort zur MOSAIC
Gruppe unter Professor Ivo Sbalzarini an der
ETH Ziirich. Die preisgekronte Arbeit trigt
den Titel «A new class of highly efficient
exact stochastic simulation algorithms for

chemical reaction networks». msc

Nationalfonds empfiehlt: SystemsX.ch muss
auch 2012-2016 weitergehen

«Der SNF ist der Meinung, dass eine Fortfiih-
rung von SystemsX.ch fiir weitere vier Jahre
unbestrittenist.» Zudiesem Schluss kommtder
Ausschuss des Schweizer Nationalfonds (SNF)
nach einer Begutachtung der von SystemsX.ch
eingereichten Mehrjahresplanung fiir die Jah-
re 2012 - 2016. Das Staatssekretariat fiir Bil-
dung und Forschung (SBF) erteilte dem SNF
den Auftrag die SystemsX.ch-Planung zu beur-

teilen. Der Forschungsrat des SNF hilt dabei
fest, dass ein Auslaufen ab 2011 nicht in Frage
kommt, da die Zeit fiir eine Verankerung der
strukturellen Massnahmen und Sicherung
des Nachwuchses nicht reichen wiirde.

Der Ausschuss empfiehlt SystemsX.ch, in
der ndchsten Phase die Strukturbildung, die
Nachwuchsférderung und die Zusammenar-

beit mit der Industrie gezielt zu férdern. msc

Fortsetzung von Seite 8

Monte Verita Konferenz

nem Referat iiber Systemge-
netik in Arabidopsis. Weitere
Hohepunkte waren die von
Veronica Grieneisen (John
Innes Centre, Norwich, UK)
gezeigten experimentellen
und theoretischen Daten zur
Rolle des Pflanzenhormons
Auxin in der Entstehung der
ineinanderverzahnten Blatt-
zellen von Arabidopis oder
das von Damian Brunner
(EMBL, Heidelberg) durch
neuste Video-Mikroskopie
gefundene pulsierenden
Verhalten von Zellverbin-
den, die zur dorsalen Fusion
der Epidermis im Drosophila
Embryo beitragen.

Positive Rickmeldungen
Wie das folgende Zitat von
Sven Bergmann (Lausanne)
unterstreicht, wurde die
Verbindung von Pflanzen-
und Tiersystemen, sowie
von Technologie, Theorie
und Populationsgenetik als
einzigartig und wegweisend
empfunden:

dch fand es besonders be-
reichernd, dass sowohl For-
scher von WingX als auch
Plant Growth teilgenommen
haben. Beide RTD Projekte
befassen sich mit dhnlichen
Herausforderungen beim
Modellieren wachsender Ge-
webe. Deshalb konnten wir
viel voneinander lernen und
Erfahrungen iber die ver-
schiedenen Organismen aus-
tauschen. Die externen Refe-
renten waren ausgezeichnet
- und fir mich stellte die
Systemgenetik zum Schluss
einen Hohepunkt dar, weil
sie sehr gut zu meiner Vision
kiinftiger =~ Modellentwick-
lungen passt. Dabei wird
ndmlich die Variabilitdt der
Phdno- und Genotypen in
die Untersuchungen biologi-
scher Prozesse miteinbezo-
gen.»

Aufgrund der vielen positi-
ven Riickmeldungen erwigen
die Organisatoren eine Folge-
konferenz in zwei Jahren.
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Schnell, genau und ubergreifend

Genaue Messungen in we-
nigen Minuten - das ist das
Hauptziel einer neuen Zu-
sammenarbeit zwischen
AB SCIEX und dem Institut
fir Molekulare System-
biologie der ETH Ziirich,
teilweise im Rahmen der
SystemsX.ch RTD Projekte
YeastX and LiverX.

Die zwei ETH-Forscher,
Nicola Zamboni und Uwe

Das «QTRAP 5500» Spektrometer. Photo AB SCIEX

Sauer, arbeiten in diesem
Projekt an einem Quan-
tensprung auf dem Gebiet
der Metabolomik. Bei ihrer
Arbeit werden sie vom fiih-
renden Hersteller analyti-
scher Systeme, der Firma
AB SCIEX, unterstiitzt. Als
Basis dient den Wissen-
schaftlern dabei der bereits
in der Proteomik und Li-
pidomik eingesetzte Mas-
senspektrometer
«QTRAP 5500». Die-
se robuste, eintei-
lige Messplattform
verfiigt iber einen
Linearbeschleu-
niger der neusten
Generation, der
sowohl dusserst
schnelle als auch
sehr empfindliche
Messungen erlaubt
und tiber flexib-
le Messverfahren

AB SCIEX

verfligt. Ziel des Projektes
ist diese in einem einzigen
Gerit verbundete Vielfaltig-
keit mit neu entwickelten
Trenntechniken und Bio-
informatik  synergistisch
anzuwenden um neue Mass-
stdbe in der Analyse von Me-
taboliten zu setzten.

Das langfristige Ziel ist,
ein standardisiertes und ge-
neralisiertes Verfahren zu
entwickeln, welches kiinftig
in Forschungseinrichtungen
der ganzen Welt zum Einsatz
kommt. Die Initianten sind
iiberzeugt, damit die Grund-
lage fiir eine effizientere Er-
forschung komplexer biolo-
gischer Systeme schaffen zu

konnen. msc

Franziska Biellmann - Aufbruch zu neuen Ufern

FranziskaBiellmannnahm
im September 2007 ihre
Arbeit bei SystemsX.ch
auf. Von Beginn an hat
sie das Management Of
fice nicht nur mit ihrem
breiten Fachwissen in der
Biologie und ihrer Sprach-
kompetenz tatkridftig un-
terstiitzt, sondern stellte
auch ihre Vielseitigkeit
und Flexibilitit immer
wieder unter Beweis. So
widmete sich Franziska
insbesondere auch der
Doktoratsausbildung und
kiimmerte sich um die fi-

nanzielle Betreuung der
SystemsX.ch Projekte. Wo
immer eine zusitzliche
Hand gebraucht wurde,
packte Franziska kraftig
zu. Wir danken Dir, lie-
be Fransziska, an dieser
Stelle fiir Deinen Einsatz
und Deine Mithilfe, wel-
che massgeblich zum er-
folgreichen Aufbau von
SystemsX.ch beigetragen
hat.

Ab Oktober 2010 wird
Franziska eine neue Stel-
le in Basel antreten. Das
ganze SystemsX.ch Team

Franziska Biellmann.

wiinscht ihr bei ihrer neu-
en Titigkeit viel Freude
und Erfiillung. VDM

Konferenzen und Events

Oktober 10-15, 2010

International Conference on Systems Biology

Edinburgh, UK

November 1-2, 2010

All-SystemsX.ch-Day 2010

Genf, Schweiz

November 24-26, 2010

Int. Conference on Biological Science and Engineering

Venezien, Italien

Dezember 5-7, 2010

3rd World Congress of Regenerative Medicine & Stem Cells

Shanghai, China

Januar 15-20, 2011

Mycobacteria: Physiology, Metabolism and Pathogenesis

Vancouver, Kanada

Februar 21-26, 2011

Neurodegenerative Diseases

Taos/New Mexico, USA

Miirz 6-11, 2011

Stem Cells, Cancer and Metastasis

Keystone, Colorado, USA

Das Glossar zu
SystemsX.ch

Forschungs-, Technologie-, und
Entwicklungsprojekt (RTD-Projekt):
Flaggschiff-Projekt von SystemsX.ch.

Laufzeit mehrere Jahre.

Interdisziplinares Pilotprojekt (IPP):

Risikoforschung. Laufzeit: 1 Jahr.

Interdisziplindres Doktorat (IPhD):
Laufzeit 3 bis 4 Jahre.

Board of Directors (BoD):
Aufsichtsrat - Hochster, strategi-
scher Steuerungsausschuss von
SystemsX.ch mit allen Prédsidenten,
Rektoren und Direktoren der beteilig-

ten Institutionen.

Scientific Executive Board (SEB):
Wissenschaftlicher Fiihrungsausschuss
Operatives Steuerungsgremium mit
Wissenschaftlern aus den beteiligten

Institutionen.

SystemsX.ch
The Swiss Initiative in Systems Biology
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