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Abstract: Für die translationale medizinische Forschung werden sehr viele, sehr

komplexe Daten aus heterogenen und verteilten Quellen benötigt. Bei der

Integration dieser Daten- und Wissensquellen bestehen besondere Anforderungen,

da einerseits einer hoch dynamischen und häufig veränderten Domäne und

andererseits regulatorischen Aspekten, wie dem Datenschutz oder

Zulassungsbestimmungen Rechnung getragen werden muss. Für die effiziente

Umsetzung einer Integrationslösung in diesem Kontext wird in dieser Arbeit das

Konzept der inkrementellen ontologiebasierten Integration vorgeschlagen.

Herausforderungen für die Informatik liegen dabei vor allem im Bereich des

lokalen Zugriffs auf Informationssysteme und des globalen Zugriffs auf die

integrierten Daten (Anfragebearbeitung). Vorhandene Lösungsansätze für diese

Herausforderungen werden vorgestellt und einige Aspekte einer sich in

Entwicklung befindenden prototypischen Umsetzung des Konzepts kurz skizziert.

1 Motivation

Die Bedeutung der Informationsverarbeitung, insbesondere der Informationsintegration,

im Bereich der translationalen biomedizinischen Forschung ist weitgehend anerkannt

[Zer05]. Forschung in diesem Bereich ist sehr datenintensiv; benötigt werden

insbesondere patientenzentrierte Daten zum Phänotyp (elektronische Patientenakte,

Daten aus klinischen Studien) sowie molekularbiologische Informationen (Daten aus

Genom-, Transkriptom-, Proteomanalysen („omics“)). Diese müssen im Zusammenhang

betrachtet und dazu integriert werden. Die Komplexität und Heterogenität dieser Daten

steigt mit fortschreitender Entwicklung stark an, die Zahl der Variablen ist sehr hoch

und kann sogar in den Bereich von Millionen gehen. Dies führt dazu, dass weder ein

einzelner Forscher noch eine Gruppe von Forschern genügend Domänenwissen besitzen

kann, um die Daten ausreichend zu verstehen. Das dazu notwendige Wissen findet sich

in einer Vielzahl von Datenquellen, wie beispielsweise öffentlichen Datenbanken,

Terminologien, Ontologien oder wissenschaftlichen Veröffentlichungen [PES09].
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