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,DIE DEUTSCHE COVID-19 OMICS INITIATIVE WURDE IM MARZ 2020
GESTARTET - MIT SEQUENCING TECHNOLOGIEN UND FUNCTIO-

NAL GENOMICS WIRD DAS WISSEN UBER DAS SARS-COV-2-VIRUS,
DIE URSACHEN SCHWERER KRANKHEITSVERLAUFE UND DIE IMMUN-

ANTWORT AUF COVID-19 VORANGETRIEBEN.“
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B Nach iber einem Jahr Pandemie wissen
wir, wie wichtig wissenschaftlicher Erkenntnis-
gewinn fir die Krisenbewéltigung ist. Fir
die Bevolkerung ist dies am Beispiel der schnel-
len Erforschung der Impfstoffe am leichtesten
zu begreifen. Aber andere Wissenschaftsbe-
reiche haben einen nicht minder wichtigen
Anteil an der Krisenbewaltigung. Hier kommt
der Genomforschung eine Schliisselrolle zu.
Ohne Sequenzierung keine Entschliisselung
der Erbinformation des Virus. Ohne Erbinfor-
mation keine Impfung und keine molekularge-
netische Surveillance zur Identifikation und
Verbreitung gefahrlicher Mutanten. Ohne
Sequenzierung kein Hinweis auf Mutationen in
fiir die Virusabwehr essenziellen menschlichen
Genen.

In einer Bottom-Up-Bewegung trieben ins-
besondere die Mitglieder des German Human
Genome Archive (GHGA) Konsortiums und des
Netzwerkes der DFG-geforderten NGS-Kompe-
tenzzentren (NGS-CN) am Anfang die Aktivita-
ten voran. Mitte Mérz 2020 baten die NGS-CNs
die DFG um Unterstlitzung nachdem die Uni-
versititen der NGS-CNs in Kiel, Dresden, Tiibin-
gen, Saarbriicken, Bonn, Kéln und Diisseldorf
bereits der Offnung der Sequenzier-Einrichtun-
gen im Lockdown zugestimmt hatten. Am
30. Mérz gab auch die DFG griines Licht. Bereits
wenige Tage zuvor hatten sich Mitglieder aus
den NGS-CN, GHGA und vieler anderer Institute
in Deutschland zur Deutschen COVID-19
OMICS Initiative (DeCOI, https://decoi.eu)
zusammengeschlossen.

Im Sinne des schnellstmoglichen Erkenntnis-
gewinns war es essenziell, jegliche fiir den nor-
malen Wissenschaftsbetrieb tibliche Kompeti-
tion zwischen den Arbeitsgruppen durch das
Prinzip des Teilens von Wissen, Expertise,
SOPs, Analyse-Pipelines, Ethik-Dokumenten,
Proben, Daten und Analyse-Kapazititen zu
ersetzen. Diese Team-orientierte Vorgehens-
weise hat DeCOI die entsprechende Geschwin-
digkeit ermdoglicht und hat damit auch im inter-
nationalen Vergleich zeigen kdnnen, zu wel-
chen Hochstleistungen Wissenschaftler an
deutschen Institutionen gemeinsam in der Lage
sind. Heute gehoren DeCOlI tiber 100 Wissen-
schaftler an mehr als 50 Institutionen in ganz
Deutschland an. Interessierte Wissenschaftler
sind herzlich eingeladen, bei DeCOI mitzu-
wirken.

Bereits im Mai 2020 waren die DeCOI-Mit-
glieder, die sich mit Virus-Sequenzierung
beschaftigen, in der Lage, Protokolle durchzu-
flihren, mit denen eine molekulargenetische
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Surveillance fiir Deutschland moglich gemacht
werden konnte. Heute sind diese Kollegen Teil
der molekulargenetischen Surveillance in
Deutschland, arbeiten eng mit dem RKI zusam-
men [1,2], und sind als Teil des B-FAST-
Projektes im Netzwerk Universititsmedizin
(NUM) auch Bestandteil der vom BMBF gefor-
derten foderierten Struktur zur Pandemie-
Abwehr. Gemeinsam mit vielen engagierten
Kollegen an Universitaten, Helmholtz-Zentren,
Max-Planck-, Leibniz- und Fraunhofer-Institu-
ten bauen sie zurzeit die akademische Infra-
struktur fiir eine flichendeckende und hoffent-
lich auch nachhaltige Molekulargenetische
Surveillance fiir Deutschland auf, alles mit dem
Ziel, fiir zukiinftige Epidemien und Pandemien
besser gewappnet zu sein.

In mehreren, hochrangig publizierten Arbei-
ten [3-5] haben DeCOI-Mitglieder zeigen kon-
nen, dass die moderne funktionelle Genomik
inklusive der Einzelzellgenomik durch ihre
Daten- und Hypothesen-getriebene Vorgehens-
weise klassischen Methoden der Immunologie
bei der schnellstmoglichen und umfassenden
Beschreibung einer neuen Erkrankung wie
COVID-19 weit tiberlegen ist. Hier hat DeCOI
auch weltweit eine Vorreiter-Rolle eingenom-
men, indem das Prinzip der Mehr-Kohorten-
Einzelzell-Genom-Projekte erstmalig im klini-
schen Kontext zur Anwendung kam.

Die Errungenschaften von DeCOl erstrecken
sich auf weitere zukunftstrachtige Forschungs-
bereiche. So leisten DeCOI-Mitglieder in inter-
nationalen Konsortien zur genetischen Suszep-
tibilitat bei schweren COVID-19-Erkrankungen
einen wichtigen Beitrag. Aber auch die erstma-
lige Anwendung vollig neuer KI-Konzepte, wie
das Swarm Learning zur Identifikation von
COVID-19-Patienten mittels Blut-Transkriptom-
Analysen, war nur durch den unermiidlichen
Einsatz vieler DeCOI-Mitglieder {iberhaupt
moglich [6].

Mit DeCOI hat die Genomforschung gezeigt,
welche auBerordentliche Stellung sie in der
Krisenabwehr einnehmen kann. Es ist an der
Zeit, dass die Ministerien ernsthaft iiber fode-
rierte, institutionalisierte Strukturen fiir die
deutsche Genomforschung nachdenken und zu
deren Umsetzung ihren Beitrag leisten. Die
Genomforscher in Deutschland sind bereit dazu.
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