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Lehrstuhlprofil 

 

Der Lehrstuhl für Bioinformatik unter Leitung von Prof. Dr. Thomas 

Dandekar ist ein interdisziplinär ausgerichteter Lehrstuhl an der Universi-

tät Würzburg. Das Hauptaugenmerk liegt in der Analyse großer Datens-

ätze (Genomik, Transkriptomik, Proteomik, Metabolomik) zur Erfor-

schung zellulärer Netzwerke, z.B. bei Infektions- oder aber Krebserkran-

kungen. Die Verwendung verschiedenster bioinformatischer Analyseme-

thoden sollen hierbei neue Einblicke in die komplexen Zusammenhänge 

zellulärer Komponenten geben.         

 Prof. Dr. Thomas Dandekar verfügt über eine langjährige Erfahrung 

in der funktionellen Genomik und hat u.a. an der Entwicklung zahlreicher 

bioinformatischer Programme zur Analyse regulatorischer RNA und Pro-

teinen mitgewirkt, etwa zur RNA Analyse der RNA Analyzer und Ri-

boswitch Finder und für Proteinanalysen der AnDOM Server. Wichtige 

Datenbanken am Lehrstuhl sind z.B. die SMART-Datenbank (Protein-

domänen), die Go-Synthetic-Datenbank (Experimente in der syntheti-

schen Biologie und Netzwerkanalysen) und die ITS2-Datenbank 

(Stammbaumwerkzeug für Eukaryoten).       

 Ein weiterer Schwerpunkt der Forschung liegt zusätzlich in der Ent-

wicklung neuer Algorithmen und Techniken zur Analyse zellulärer 

Netzwerke, z.B. wurden zur Modellierung und Berechnung metabolischer 

Netzwerke YANA (für Stoffwechselwege), YANAsquare (für Fluxstär-

ken) und YANAvergence (für Fluxänderungen/-regulation) oder aber für 

regulatorische Netzwerke InGeno (Genomanalyse), GENOVA (Moleku-

larbiologie-Design), JANE (Transkriptomanalye unbekannter Genome) 

und Jimena (Netzwerkkontrolle und dynamische Modellierung) entwi-

ckelt. 

Neuere Arbeiten beschäftigen sich u.a. mit Metabolismus und Regu-

lation (Cecil et al. 2011, Genome biology; Cecil et al. 2015, Int J Med 

Microbiol.), Infektionsbiologie (Winstel et al. 2013, Nat Commun.), Im-

munabwehr bei Pflanzen (Naseem et al. 2014, Bioinform Biol Insights.), 
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miRNAs (Kunz et al. 2014, J Mol Cell Cardiol.), Signalnetzwerken bei 

Differenzierung und Krebs (Karl und Dandekar 2015, Sci Rep.; Strat-

mann et al. 2014, Mol Oncol.) sowie neue emergente Chiptechnologien 

(Dandekar 2015, Emerging Technologies Competition, London). 

Wir arbeiten in diesem Zusammenhang mit nationalen und internati-

onalen Arbeitsgruppen zusammen, z.B. in einem Transregio über Staphy-

lokokken (TRR34) und Pilzinfektionen (TR124, FungiNet), einem IZKF-

Projekt über Krebs (BD-247), einem Sonderforschungsbereich über Herz- 

und Kreislauferkrankungen (SFB688) und einem EU-Projekt über neue 

Pilzantibiotika (AspMetNet).  

Die am Lehrstuhl für Bioinformatik entwickelten Forschungsergeb-

nisse sollen zu einem besseren Verständnis zellulären Funktionen beitra-

gen und so eine bessere Vernetzung von Grundlagenforschung, Biotech-

nologie (Pflanzen, Proteindesign) und klinischer Anwendung (Krebs, 

Stammzellen, Kreislauf) ermöglichen. 
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“I am a firm believer, that without speculation 

there is no good & original observation.” 
Charles Darwin: Letter to A. R. Wallace, 22 December 1857. In F. 

Burkhardt and S. Smith (eds.), The Correspondence of Charles 

Darwin 1844-1846 (1987), Vol. 6, 514. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


