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Abstract: Zu den wichtigsten Ressourcen der translationalen Forschung zihlen
Biobanken, die in wohlorganisierter Weise Bioproben und zugeordnete klinische
Information zur Verfiigung stellen. Die Informationsintegration steht vor
erheblichen Herausforderungen, da Sammlungen und Informationsquellen verteilt,
fragmentiert, semantisch heterogen und unvollstindig sind. Wir schlagen ein
Stufenkonzept zur Integration vor, dessen Basiskomponente bereits realisiert ist
und eingesetzt wird.

1 Motivation

In den Lebenswissenschaften verschwinden herkdmmliche Grenzen zwischen
Grundlagenforschung, klinischer Forschung und epidemiologischer Forschung. Die
translationale Medizin erdffnet neue Einblicke in Krankheitsmechanismen und spielt
eine immer grofer werdende Rolle bei der Ermittlung personlicher Risiken und der
Festlegung personalisierter Therapien [HMO07, KKO08]. Zu den wichtigsten Ressourcen
der translationalen Forschung zdhlen Biobanken, die in wohlorganisierter Weise
Bioproben (Blut, Serum, Plasma, Urin, Gewebe, Zelllinien etc.) und zugeordnete
klinische Information zur Verfiigung stellen [YO07, WGO7]. Diese Zusammenfiihrung
steht aber immer noch vor erheblichen Schwierigkeiten [HMO07], u.a. weil Sammlungen
und Informationsquellen verteilt, fragmentiert, semantisch heterogen und unvollstindig
sind [YOO7]. Verschiedene Projekte haben diese Problematik erkannt und versuchen
integrierte Infrastrukturen zu schaffen [YOO07, HGO07]. Fiir Deutschland hat sich der
Gesundheitsforschungsrat kiirzlich zum Thema Biobanken gedufBlert [BMBFO08] und
festgestellt, dass Biobanken ein unverzichtbares Instrument der krankheits- und



patientenorientierten klinischen Forschung sind. Europiische Initiativen zur Starkung
von Forschungsinfrastrukturen (European Strategy Forum on Research Infrastructures,
ESFRI) tragen dieser gewachsenen Bedeutung von Biobanken Rechnung, so z.B. durch
die Forderung des Projekts "Biobanking and Biomolecular Resources Research
Infrastructure" [BBMRI]. Die bessere Vernetzung der deutschen Aktivititen im Bereich
"Biobanken" auf Bundes- wie auf Landesebene bildet dabei eine wesentliche
Voraussetzung fiir die effektivere Nutzung der derzeit in Deutschland vorhandenen
humanen Proben- und Datensammlungen. Im Rahmen eines Pilotprojekts fiir BBMRI in
Deutschland werden modellhaft die Vernetzungsmoglichkeiten von Biobanken deutscher
Forschungsverbiinde erprobt [BBMRI-DE]. Hierbei wird ein Konzept entwickelt, wie
Biobanken, die im Rahmen ausgewihlter Kompetenznetze und des NGFN aufgebaut
wurden, vernetzt werden und somit in ihrer Nutzung eine Effektivitdtssteigerung erzielen
konnen. Dieses Konzept wird modellhaft mit einer Auswahl von geeigneten Biobanken
aufgestellt und technisch umgesetzt. In diesem Artikel stellen wir einen
Architekturentwurf zur Informationsintegration vor. Unter einer Portalanwendung soll
ein Zugriff auf Komponentensysteme erfolgen. Die Portalanwendung befindet sich
bereits im Einsatz; sie umfasst aktuell Daten iiber 191 europiische Biobanken [BBMRI-
WP3].

2 Anforderungen

Gefordert wurde eine Portallosung, deren Ziel es ist, Forschern eine Ubersicht iiber
vorhandene Ressourcen zu geben. Dies soll eine gezielte Kontaktaufnahme fiir ein
Kooperationsvorhaben ermoglichen.

Bei der Identifikation von Anwendungsfillen steht die Suche nach aggregierten Daten
im Vordergrund: Gesucht werden die Anzahlen der in einzelnen Biobanken verwalteten
Proben oder Personen auf der Basis charakterisierender Angaben wie Krankheitscode
(ICD), Geschlecht, Altersgruppe, ethnische Herkunft, Vorhandensein von
Verlaufsinformation, Materialtyp, Lagerbedingungen, Grofe, Gewicht. In den ersten
Ausbaustufen sollen keine Identifikatoren zu Proben oder Personen an das Portal
ibermittelt werden. Eine Verfolgung von Personen iiber verschiedene Biobanken, die
eine ibergeordnete Identifikation erforderlich machen wiirde, ist derzeit nicht
vorgesehen, konzeptionell aber moglich. Der vorgestellte Stufenplan ist offen fiir
Erweiterungen. Die Ubermittlung von anonymisierten oder pseudonymisierten Daten zu
Proben oder Personen an das Portal bzw. an Forscher oder teilnehmende Biobanken
kann ebenfalls realisiert werden.

3 Architektur

Die Portalapplikation stellt die Benutzerschnittstelle des Systems dar. Sie dient der
Verwaltung von Biobank-Metadaten, deren Eingabe iiber Web Formulare, per File
Upload oder automatisch mit Hilfe eines Dienstes erfolgen kann. Das Stufenkonzept
wird in den Abbildungen 1-4 beschrieben. Abbildung 1 beschreibt eine minimale



Moglichkeit der Integration: Vordefinierte Anfragen werden manuell an die Biobanken
gestellt. Die Ergebnismenge der Anfrage wird mittels eines Integrationstools aggregiert
und im Portal den Forschern zugénglich gemacht. In einem weiteren Schritt kann der
manuelle Vorgang automatisiert werden: In Abbildung 2 wird das Konzept auf ein
foderiertes Schema erweitert. Die lokalen Biobanken stellen eine Schnittstelle zum
Zugriff auf eine gemeinsame Teilmenge von Attributen zur Verfiigung, welche von lokal
implementierten Biobankdiensten genutzt wird. Anfragen von der Portalapplikation
werden durch den Integrationsdienst an die jeweiligen lokalen Biobankdienste verteilt,
die zuriick gelieferten Daten werden vom Biobankdienst aggregiert und aufbereitet.
AnschlieBend werden die lokalen Ergebnisse der einzelnen Biobanken vom
Integrationsdienst zu einer globalen Ergebnismenge zusammengefiihrt. In Abbildung 3
werden die Daten der Biobanken nicht lokal, sondern im zentralen Integrationsdienst
aggregiert. In der letzten Ausbaustufe (Abbildung 4) werden alle Attribute einer lokalen
Biobank in ein generisches Schema transformiert und exportiert.

In den Stufen 2-4 wird ein Registrierungsdienst vorgeschlagen: Es handelt sich um einen
Verzeichnisdienst zur Registrierung der Biobankdienste, der beispielsweise mittels
UDDI oder WS-Discovery realisiert werden kann. Er beinhaltet die Abbildung der
BiobankID (verwaltet durch Portalapplikation) auf die zugehorige Webservice Endpunkt
- URL (URL des Biobankdienstes). Der typische Ablauf der Registrierung einer Biobank
und des zugehorigen Biobankdienstes umfasst folgende Schritte: Nach Registrierung der
Biobank bei der Portalapplikation wird eine eindeutige ID fiir die Biobank vergeben.
AnschlieBend werden Biobank-Metadaten erfasst, die durch die Portalapplikation
verwaltet werden. Auf Seiten der Biobank kann nun der Biobankdienst implementiert
werden. Sobald dieser Dienst lduft, meldet er sich selbstindig beim Registrierungsdienst
an und wird bei der Beantwortung zukiinftiger Anfragen mit beriicksichtigt. Weitere
zusidtzliche Dienste sind denkbar, die den Integrationsdienst unterstiitzen konnen. Sie
konnten z. B. fiir semantisches Mapping (Terminologie, Versionierung) oder fiir
Caching, Indexing zustindig sein. Ein wesentlicher Unterschied zwischen den Stufen 1
und 2 im Vergleich zu 3 und 4 ist diec Ubermittlung von aggregierten Daten anstatt der
Ubermittlung von Probendaten. Die Stufen 3 und 4 ermdglichen hoher differenzierte
Abfragen, sind aber datenschutztechnisch komplexer und machen Sicher-
heitsmaflnahmen (u.a. De-Identifikation, k-anonymity) erforderlich. Zudem ist eine
Autorisierung fiir den Zugriff auf die Probendaten notwendig, die unter Umstinden
spezielle Vereinbarungen oder Vertrige zwischen den beteiligten Biobanken erforderlich
macht.
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Abbildung 2: foderiertes Schema, lokale Datenaggregation
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4 Umsetzung

Fir die Entwicklung der webbasierten Portalapplikation wird ein agiler
Softwareentwicklungsprozess mit kurzen Feedbackzyklen unter enger Einbeziehung der
Projektpartner gewihlt, der werkzeugunterstiitzt hohe Entwicklungsgeschwindigkeit,
Anpassbarkeit und Wiederverwendbarkeit gewdhrleistet. Zur Verwendung kommen
Open-Source-Software und Komponentenbibliotheken: Java unter Verwendung von
Hibernate [Hibernate] und JSF [JSF]. Es ist kurzfristig vorgesehen, das in Abbildung 1
gezeigte Szenario in den Einsatz zu bringen. Weitere Ausbaustufen sind in Abstimmung
mit dem EU-Projekt vorgesehen.
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