EDITORIAL

»WAS IST DER AUSWEG AUS DEM DILEMMA ZWISCHEN SCHNELLER FREI-
GABE VON SEQUENZDATEN UND ERSTVEROFFENTLICHUNGSANSPRUCH?
GEHEIMHALTEN HILFT WENIGEN UND SCHADET VIELEN. ES GIBT KEINE
ALTERNATIVE ZU EINEM SCHNELLEN FREIEN DATENZUGANG!“

Rudolf Amann

Offentliche Sequenzdaten sollten rasch

wirklich frei zuganglich sein!
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B Wir leben und forschen in Zeiten von Big
Data. Die Qualitat, mit der wir uns durch die-
se ,schone neue Welt“ bewegen, hingt von
offentlich zugédnglichen Datenbanken ab. Hier
sind Informationen nicht nur abgelegt, son-
dern mit relevanten Metadaten verkniipft. So
finden wir in einer fremden Stadt nicht nur
unseren Weg, sondern auch ein gutes und
offenes Restaurant mit der gewilinschten Spei-
sekarte. Fiir Lebenswissenschaftler sind
Datenbanken vor allem Sequenzdatenbanken.
Hier legen wir den deskriptiven Teil unserer
Forschung haufig in Form von Genomen und
Metagenomen ab, hier entwickeln wir unse-
re Hypothesen und testen sie im Licht der
neu hinzukommenden Daten.

Als Doktorand kannte ich Mitte der 1980er-
Jahre noch jedes meiner 10.000 selbst sequen-
zierten Nukleotide personlich, bevor dann in
den 1990ern die Sanger-Sequenzierung von
Tausenden klonierten 16S-TRNA-Genen folg-
te. Ende der 1990er Jahre wurden die ersten
Bakteriengenome entschliisselt und zehn Jah-
re spater Metagenome von Umweltproben.
Heute habe ich keine Bedenken, einer Dok-
torandin ein kombiniertes Metagenom/Meta-
transkriptom-Projekt zur Friihjahrsbakte-
rienbliite vor Helgoland vorzuschlagen, das
Sequenzanalysen von mehreren 10! Nuk-
leotiden umfasst.

Heute sind Terabasenpaare (10'?) - und
bald auch Petabasenpaare (10'%) - schnell
sequenziert. Die Analyse ist nun der zeitauf-
wendige Teil. Auch konnen diese gigantischen
Sequenzdatensdtze nicht mehr umfassend
analysiert werden. Entweder betrachtet man
sie aus groBer Flughohe oder entlang sehr
spezifischer Fragestellungen. Haufig entsteht
so eine zeitliche Liicke zwischen dffentlicher
Verfiigbarkeit der Datensétze und einer ersten
Publikation durch die Datenproduzenten.
Denn viele d6ffentliche Sequenzierzentren
schalten die Daten innerhalb weniger Mona-
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te frei, wiahrend die Analyse und Publikation
Jahre in Anspruch nimmt. Eine moglichst
rasche Datenfreigabe von Sequenzdaten wur-
de schon 2003 im Fort Lauderdale Agreement
gefordert, das aber auch noch ein Recht der
Datenproduzenten auf eine erste Publikation
formulierte [1]. Das Dilemma ist, dass dann
freigegebene Daten nicht wirklich nutzbar
sind, da noch keine Veroffentlichung vorliegt.
Dieses Problem ist in den letzten Jahren so
groB3 geworden, dass ich mit vielen weiteren
Kollegen vorgeschlagen habe, das Anrecht auf
eine erste Veroffentlichung abzuschaffen [2].
Daten sind erst dann frei verfiigbar, wenn sie
von allen fiir Publikationen genutzt werden
konnen.

Das kann dazu fiihren, wie es uns am
Bremer Max-Planck-Institut passiert ist, dass
ein gut aus unseren Nordsee-Metagenomen
assemblierbares Genom von australischen
Kollegen fiir eine Veroffentlichung genutzt
wurde, bevor wir unsere zu 99,98 Prozent
identische Datenanalyse eingereicht hatten.
Schade, aber die im Joint Genome Institute in
Walnut Creek, Kalifornien, mit dem Geld
amerikanischer Steuerzahler produzierten
Sequenzen waren ja auch in einem inter-
nationalen Community Sequencing Project fiir
die Allgemeinheit produziert worden.

Was ist der Ausweg aus dem Dilemma zwi-
schen schneller Freigabe und Erstveroffent-
lichungsanspruch? Einfaches Geheimhalten
hilft wenigen und schadet vielen. Es kann
daher keine ernsthafte Alternative sein,
obwohl ich die Angst vor ,Datenpiraterie” gut
verstehen kann. Denn faktisch ist die
Sequenzanalysekapazitiat zwischen Arbeits-
gruppen ungleich verteilt. Zunehmend diffe-
renzieren sich die Produktion von Daten und
deren Analyse. Dabei geht heute fast die gan-
ze Anerkennung an denjenigen, der die Ana-
lysen publiziert. Hinter Planung und lang-
jahriger Beprobung von Langzeitobservato-
rien oder Patientenkohorten stecken aber
nicht nur Arbeit und Logistik, sondern auch

wissenschaftliche Konzepte. Auch die DNA-
und RNA-Isolierung war fiir die Datenprodu-
zenten aufwendig, von den Sequenzierkos-
ten, der notwendigen Qualitidtskontrolle und
der Arbeit des Hochladens in der 6ffentlichen
Datenbank ganz zu schweigen.

Mit meinen Kollegen schlage ich daher vor,
eine rasche Freigabe durch eine hohere Aner-
kennung der Datenproduzenten zu motivie-
ren. Letztlich ist die Ermoglichung des
Zugangs - selbst als einfache accession num-
ber — ein sehr wichtiger Schritt. Jeder Daten-
satz sollte dafiir unbedingt mit einem Digital
Object Identifier (DOI) verkniipft werden. DOIs
sind zitierbar, die Nutzung der Daten kann
damit besser nachverfolgt werden, und sie
konnen im Lebenslauf genutzt werden.
Zudem konnte eine Datenfreigabe in einer
Kurzpublikation mit Autorenliste, Metho-
denteil und Danksagung bekanntgegeben
werden, wenn es dafiir spezialisierte Jour-
nale geben wiirde. Erstverdffentlichung
und rasche Datenverfligharkeit wéren so
gewdhrleistet. |
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