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Editorial der TMF

Seit 2007 widmet sich in der TMF eine interdisziplinire Arbeitsgruppe
,Molekulare Medizin‘ den vielfiltigen methodischen, infrastrukturellen und
ethischen Fragestellungen und Herausforderungen, die sich seit Aufkommen
der Hochdurchsatzverfahren in der genomischen Forschung und deren An-
wendung in der klinischen Patientenversorgung — auf dem Weg zum Erfiil-
len des Leistungsversprechens einer ,personalisierten Medizin“ — ergeben.
Die Aktivititen in der TMF flankieren hierbei die wissenschaftlichen Projekte
und Arbeiten im Nationalen Genomforschungsnetz (NGFN2), aus dessen Rei-
hen sich ganz mafigeblich die Wissenschaftler und Experten der TMF-Arbeits-
gruppe rekrutierten.

Eine der wesentlichen Herausforderungen auf diesem Feld ist die Vergleich-
barkeit und Qualititsbeurteilung von Genotypisierungsdaten aus Hochdurch-
satzverfahren, wie sie heute fiir genetische Assoziationsstudien verwendet wer-
den. Wie die Herausgeber in ihrem einleitenden Kapitel ausfiihrlich darstellen,
fehlten bislang Technologie- und Anbieter-iibergreifende Qualititsstandards in
der Arbeit mit diesen Daten. Zugleich ist aber die Vergleichbarkeit und Nach-
nutzbarkeit erhobener Genotypisierungsdaten gerade fiir die wissenschaftliche
Ergebnissicherung aus grofen und kostenintensiven Projekten wie jenen des
NGFN2 essentiell.

Vor diesem Hintergrund fand sich 2008 die Autorengruppe des vorliegen-
den Bandes, bestehend aus herausragenden Experten ihres Faches, als Projekt-
team zusammen, um gemeinsam abgestimmte Verfahrensvorschlige zum
Qualititsmanagement zu erarbeiten. Die Autoren haben die verschiedensten
Verfahren der Verarbeitung und Analyse von Genotypisierungsdaten systema-
tisch nach Qualititsgesichtspunkten gepriift, verglichen und bewertet.

Mit diesem Buch liegen nun breit abgestimmte Empfehlungen zur Qualitits-
sicherung von Daten vor, die bei der Hochdurchsatz-Genotypisierung generiert
werden. Die TMF freut sich, diesen wichtigen Beitrag in ihrer Schriftenreihe
der Offentlichkeit verfiigbar machen zu kénnen. Zusitzlich zum vorliegenden
Band stellt die TMF ein Software-Tool, welches die Moglichkeit einer einheit-
lichen Qualititskontrolle aller Genotypen bietet, und verschiedene Arbeits-
materialien zur Verfigung, die auf der TMF-Webseite unter www.tmf-ev.de
heruntergeladen werden konnen.

Fir diese grundlegenden Arbeiten gilt allen beteiligten Experten und Au-
toren grofler Dank fiir ihr Engagement und ihre eingebrachte Expertise. Be-
sonderer Dank gebiihrt Prof. Dr. Michael Krawczak (Institut fiir Medizinische
Informatik und Statistik, Universititsklinikum Schleswig-Holstein — Campus
Kiel) als Initiator und Leiter des Projekts sowie Mathias Freudigmann, der sei-
tens der TMF-Geschiftsstelle die Projektkoordination tibernommen hat. Beide
haben zudem die Aufgaben als Herausgeber dieses Bandes wahrgenommen.

Das Projekt wire in dieser Form nicht méglich gewesen ohne die finanzielle
Forderung durch das Bundesministerium fiir Bildung und Forschung (BMBF),
das mit seinem fiir Methodik und Infrastrukturaufbau duflerst wichtigen For-
derprogramm ,Forderung von Instrumenten- und Methodenentwicklungen
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Editorial der TMF

fuir die patientenorientierte medizinische Forschung” (2008-2011) die Voraus-
setzung fiir den vorliegenden Beitrag schuf.

Fiir die TMF — Technologie- und Methodenplattform fiir die vernetzte me-
dizinische Forschung e. V.

Sebastian Claudius Semler Prof. Dr. Ulrich R. Félsch
(Wissenschaftlicher Geschiftsfiihrer) (Vorstandsvorsitzender)
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