
                                                                          
 
 
 
 
 
 

Schlussbericht zum Vorhaben 
Aufbau einer hochparallelen Proteinanalyse zu einer 3D-Zellkultur 

für in-vitro präklinisches Prüfen von Immuntherapien 
 
 

im Rahmen des Eurostars Projekts  
E! 3D-Screen 

3D-Zellkulturplattform für in-vitro präklinisches Prüfen von Immuntherapien 
 
 

Teil II 
Sachbericht 

 
 
 
 
 

Henning Boekhoff, Dr. Katrin Hufnagel, Dr. Anne Griesbeck, Dr. Christoph Schröder 
Sciomics GmbH 

Karl-Landsteiner Str. 6, 69151 Neckargemünd 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Das diesem Bericht zugrunde liegende Vorhaben wurde mit Mitteln des Bundesministeriums 
für Bildung und Forschung gefördert. Die Verantwortung für den Inhalt dieser 
Veröffentlichung liegt bei der Autorin / beim Autor. 
 
Förderkennzeichen: 01QE2012 
Projektlaufzeit: 01.06.2020 – 30.11.2023 



 2 

 
1. Durchgeführte Arbeiten und Ergebnisse 

Um eine Antikörper Mikroarray-basierte Analyse von 3D-Zellkulturproben zu ermöglichen, 
wurden zunächst Probenanforderungen wie u.a. Mindestvolumen, Beschaffenheit, Anzahl der 
Auftauzyklen, zulässige Bestandsteile in Medien und die Probenaufbereitung für verschiedene 
Probentypen in Zusammenarbeit mit den Kollaborationspartnern definiert. Zudem wurden 
Details für die Probennahme, Lagerung und den Versand festgelegt. Für den Probenversand 
wurden Übergabeformate definiert und Übergabeformulare für die Kollaborationspartner 
erstellt, um die Probenzuordnung und Sicherheitsstandards zu gewährleisten. Interne SOPs für 
den Probeneingang wurden geprüft und projektspezifisch angepasst. Es wurden 
Übergabeformate für die generierten Daten der Sciomics GmbH an die Projektpartner in Form 
von umfangreichen Studienberichten aber auch als Rohdaten und Rohzwischendaten erarbeitet. 
Hiermit wurde die Definition von Eingangskriterien für Proben und Daten (M1) abgeschlossen. 
Zudem wurden geeignete Barcodes für Proben und Microarrays etabliert, um während der 
Prozessierung der Proben eine schnelle und sichere Probenzuordnung zu gewährleisten. Als 
weitere Qualitätssicherung wurde die gleichzeitige Messung von Fluoreszenz und Absorption 
zur simultanen Bestimmung der Proteinmenge und des Markierungsgrads der Proben nach 
erfolgter Fluoreszenzmarkierung erweitert. Aufgrund der geringen Zellzahl, die bei der 3D-
Kultivierung zu erwarten waren, wurde hierzu die Messung in Kleinstvolumina mittels einer 
NanoQuant Platte etabliert. 
 
Um eine robuste Analyse von 3D-Zellkulturen mit geringer Zellzahl sicherzustellen, wurde in 
einem nächsten Schritt die Antikörper Microarray-Plattform und Analyse angepasst. Zunächst 
wurden die Abläufe für die Proteinextraktion, -markierung und Qualitätskontrolle auf zu 
erwartend geringe Zellzahlen angepasst. Die Proteinextraktion und Markierung erfordern 
standardmäßig drei Millionen Zellen. Für diesen Prozess konnte die Zellzahl mittels zellulären 
Materials, zur Verfügung gestellt von Ocello, zunächst auf 0,5 Millionen und zuletzt sogar auf 
eine Zahl von 0,25 Millionen Zellen reduziert werden. Die internen Arbeitsanweisungen 
wurden nachfolgend deutlich auf diese geringe Zellzahl angepasst. Der Markierungsgrad und 
die Proteinmenge der Proben mit geringer Zellzahl konnte erfolgreich mit der zuvor etablierten 
Nanoquant-Platten-Messung ermittelt und überprüft werden. Für die Inkubation dieser Proben 
auf der Antikörper Microarray Plattform wurden zusätzlich Konzepte für die Verringerung des 
benötigten Probenvolumens ausgearbeitet. Dazu wurden spezielle Inkubationskammern zur 
Unterteilung der Inkubationsoberfläche erprobt und die entsprechenden Protokolle an diese 
angepasst. Spezifische Antikörper Microarrays, angepasst an diese Inkubationsformate wurden 
geplant und produziert, um nachfolgend die bestehende Inkubationsprotokolle an diese und an 
die geringeren Materialmengen anzupassen. Damit konnte wahlweise eine Reduktion des 
Probenvolumens um bis zu 50 % (Dualchamber-Format) und 65 % (Quadchamber-Format) 
erreicht werden. Neben Proben mit geringer Zellzahl bzw. Probenvolumen wurden die neuen 
Inkubationsformate auch für die effiziente Analyse von Überständen aus 3D-Zellkulturen 
etabliert. Auch hier wurden die Standardarbeitsanweisungen für die Analyse dieser Überstände 
entsprechend angepasst. Für die anschließende Datenanalyse wurden einheitliche Kriterien zur 
Bewertung und Kategorisierung der Antikörper-Spots und deren Signale entwickelt, welche ein 
standardisiertes Filtern und Ausschließen von Spots während der Analyse ermöglichen. Damit 
wurden die Protokolle für die Arbeit mit 3D-Zellkulturen abschließend angepasst (M2). 
 
Anhand der neu etablierten Protokolle wurde eine technische Machbarkeitsstudie anhand von 
Brustkrebs- und Lungenkrebsproben durchgeführt. Diese Tumorzellen wurden zuvor von 
OcellO aus der pleuralen Flüssigkeit von Bruskrebs- und Lungenkrebspatienten isoliert. 
0,25 Millionen Zellen wurden prozessiert und einer Antikörper Microarray-basierten 
Proteinanalyse unterzogen. Es konnten im Vergleich hoch abundante Proteine identifiziert 
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werden, die nach einer Literaturrecherche bereits eine Assoziation mit verschiedenen 
Krebsarten zeigten. Hoch abundante Brustkrebs-assoziierte Proteine umfassten TFF3, TFF1, 
ECHM und ERBB2. Im Gegensatz konnten die folgenden Lungenkrebs-assoziierten Proteine 
mit einer hohen Abundanz in der Lungenkrebsprobe identifiziert werden: MET, TF, AMBP 
und NRP1. Somit konnten trotz geringer Zellzahl bereits publizierte Proteine reproduziert und 
die etablierten Protokolle überprüft werden. 
 
Ein weiteres Ziel innerhalb des 3D-Screen Projektes war die Analyse von Proben aus der 3D-
Zellkultur, um ein Ansprechen auf Behandlungen auf der Proteinebene zu analysieren. Dazu 
wurden nach erfolgreicher Etablierung Tumorzellen, die zuvor von VitroScan aus 
Aszitesproben von Eierstockkrebspatienten isoliert wurden, einer differentiellen Analyse der 
Proteinabundanz, Phosphorylierung und Acetylierung unterzogen. Die Zellen wurden zuvor 
von VitroScan auf ihr Ansprechen auf das Superantigen Staphylococcal Enterotoxin A (SEA) 
oder auf den CTLA-4 Inhibitor Ipilimumab getestet. Patientenproben, die auf SEA bzw. 
Ipilimumab ansprechen, wurden mit Proben von Patienten verglichen, die keine Antwort auf 
diese Behandlungen gezeigt haben. Es ist gelungen, Unterschiede im Protein-, Phosho- und 
Acetyllevel in den verglichenen Gruppen zu identifizieren. Somit konnten potenzielle 
Biomarkerkandidaten identifiziert werden, die nützlich für eine Vorhersage vor der Behandlung 
sein könnten, ob ein Patient auf die Behandlung anspricht oder nicht. Die Ergebnisse für ein 
Ansprechen auf SEA und Ipilimumab für diese Kohorte wurden in umfangreichen 
Studienberichten zusammengefasst und mit allen Kollaborationspartnern geteilt. 
Neben zellulären Proben wurden auch Überstände aus 3D-Zellkulturen humaner 
Krebszelllinien analysiert. C397T Zellen und mononukleäre Zellen des peripheren Blutes 
(PBMCs) wurden einzeln oder ko-kultiviert und PBMCs sowie die Ko-Kultur mit SEA bzw. 
eine Kombination aus SEA und dem Immuncheckpoint-Inhibitor Pembrolizumab behandelt. 
Die acht verschiedenen Kultivierungskonditionen wurden in Triplikaten anhand von Antikörper 
Microarrays analysiert. Mit der Analyse konnten Proteine identifiziert werden, die nach der 
Behandlung sezerniert werden und somit informativ für eine Therapieeffizienz sein können. 
Zusätzlich wurden zellfreie Aszitesproben von Patienten untersucht. Dies diente als zusätzliche 
in vivo Charakterisierung von sezernierten Proteinen als potenzielle Biomarkerkandidaten. 
Somit konnte die Analyse der zur Verfügung gestellten Probensets abgeschlossen werden (M4). 
Die detaillierten Ergebnisse wurden mittels Studienberichte mit allen Projektteilnehmern 
geteilt. 
Um Proteinkandidaten weiter als frühzeitige Prognosemarker für das Ansprechens vor der 
Behandlung zu untersuchen, wurde eine definierte, gematchte Kohorte von Melanompatienten 
von externen Kollaborationspartnern beschafft. Die Analyse dieser Kohorte wurde in der 
Projektlaufzeit vorbereitet. Leider verzögerte sich der Versand deutlich und die Arbeiten sollen 
möglichst noch nach der 3D-SCREEN Förderungsperiode fortgesetzt werden. 
 
Ein weiterer sehr wichtiger Teil im 3D-SCREEN Projektrahmen war die Entwicklung und 
Etablierung einer parallelen Analyse von zwei PTMs anhand einer Kombination aus 
Phosphorylierungs- und Acetylierungsanalyse. Dies erlaubt die gleichzeitige Analyse der 
Proteinabundanz zusammen mit Phosphorylierungs- und Acetylierungsleveln in nur einem 
Assay, was die Effizienz solcher Analysen deutlich steigert und den Bedarf an Probenmaterial 
stark reduziert. Dieser Assay– nachfolgend als Dual-PTM-Protein Assay bezeichnet – wurde 
im Projektrahmen aufgebaut und die Machbarkeit durch Entwicklungsprozesse evaluiert. Dafür 
wurde das Panel zu Beginn um einen dritten, kommerziellen Fluoreszenzfarbstoff erweitert, der 
minimale spektrale Überlappung mit den bereits etablierten Farbstoffen aufweist. Verschiedene 
Konditionen der Antikörper Microarray-basierten Phosphorylierungsassays und 
Acetylierungsassays wurden strukturiert getestet und verglichen. Dies umfasste u.a. 
Pufferbedingungen, Inkubationszeit sowie -bedingungen und Antikörperauswahl, -
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konzentrationen sowie -zusammensetzung. Dazu wurden Projekt-spezifische Microarrays mit 
einer spezifischen Auswahl von Antikörpern konzipiert und produziert. Diese Microarrays 
wurden im Quadchamber-Format produziert und ermöglichten ein effizientes Vergleichen der 
Testkonditionen zur Etablierung und schrittweisen Optimierung des Dual-PTM-Protein Assays 
(M3). 
Im gesamten Prozessablauf wurden unterschiedliche Bedingungen für den 
Phosphorylierungsassay angepasst. Darüber hinaus wurde die Dauer der 
Fluoreszenmarkierungsreaktion für PTM-spezifische Antikörper sowie das Farbstoff-Protein-
Verhältnis in dieser Reaktion angepasst. Eine chemische Stoppreaktion der Markierung wurde 
etabliert, die spezifischere Fluoreszenzsignale und eine Verringerung der unspezifischen 
Bindung an immobilisierten Micorarray Antikörpern erzielte. Neben der Anpassung der 
Markierungsbedingungen wurden verschiedene Acetylantikörper getestet und verglichen. Mit 
Hilfe dieser Schritte der Anpassung experimenteller Bedingungen für den Phosphorylierungs- 
und Acetylierungsassay konnte die Sensitivität und Spezifität der PTM-Detektion über die 
Sciomics Microarray Plattform erfolgreich gesteigert werden. 
Verschiedene Kombinationen von anti-Phospho- und anti-Acetyl-Antikörpern wurden in 
Dualinkubationen getestet und zusammen mit chemisch modifiziertem phosphoryliertem und 
acetyliertem BSA auf Antikörper Microarrays inkubiert. Diese initialen Tests ermöglichten die 
Bestimmung einer geeigneten Fluoreszenzfarbstoffkombination. Zudem konnte gezeigt 
werden, dass Phosphorylierung und Acetylierung simultan detektiert werden können. Zur 
Prüfung der quantitativen Bestimmung direkt fluoreszenzmarkierter Proteine wurde ein Assay 
im 96-Well Format entwickelt. Dieses System erlaubte die simultane Messung der drei 
Fluoreszenzfarbstoffe. Die gewonnenen Ergebnisse wurden anschließend auf die Antikörper 
Microarray Plattform übertragen.  
Hierfür wurde die Proteinabundanz, Phosphorylierung und Acetylierung zellulärer Proben, die 
von VitroScan bereitgestellt wurden, in einem kombinierten Dual-PTM-Protein Assay 
analysiert und die Ergebnisse mit Standard Single-PTM Analysen verglichen, die parallel 
prozessiert wurden. Die Scan-Bedingungen wurden in Zusammenarbeit mit der Innopsys S.A. 
ausgearbeitet und das Scannen der Microarrays am InnoScan 1100 mit drei Lasern 
durchgeführt. Der Vergleich von Single- und Dual-PTM Assays zeigte eine Überschneidung 
der differentiellen Signale. Zusammenfassend wurde somit ein dritter Fluroeszenzfarbstoff 
ausgewählt und die Machbarkeit der simultanen Analyse zweier PTMs überprüft (M5). Es 
bedarf jedoch noch weiterer Entwicklungs- und Optimierungsmaßnahmen, insbesondere für die 
vollständige Etablierung des dritten Fluoreszenzfarbstoff, um den Dual-PTM-Protein Assay als 
Service anbieten zu können.  
Als weiterer wichtiger Schritt in diesem Entwicklungsprozess wurde die Datenanalyse für die 
Dual-PTM-Protein Analyse ausgeweitet und adaptiert. Das Einlesen der Microarray-Daten 
wurde vollständig automatisiert, wodurch das Fehlerpotential verringert wurde. Die Auswahl 
der Standardanalyseparameter wurde aus dem Quellcode des Analyseskripts in ein separates 
Analyseformular verschoben. Dies ermöglichte eine zusätzliche Dokumentation für diesen 
Prozess. Die parallele Analyse der Datensets zur Proteinabundanz und zwei verschiedenen 
PTMs wurde implementiert. Dies umfasste die Normalisierung, Qualitätskontrolle und 
Integration in den differentiellen Analysevorgang. Neue Darstellungsformate wurden 
entwickelt, um eine gleichzeitige Darstellung der Proteinabundanz und zweier PTM-Level über 
die Gesamtheit der getesteten Proteine zu geben. Die neuen Darstellungen wurden in die 
Erstellung der Studienreports eingepflegt, um Veränderungen im Proteinvorkommen und 
analysierten PTMs direkt zu vergleichen. Die entwickelte Datenanalyse kann ebenfalls für zwei 
PTMs, die wie bisher auf getrennten Assays analysiert wurden, genutzt werden, um die 
Datensätze zu einem Dual-PTM Protein Assay zusammenzufügen und übersichtlich 
darzustellen. 
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Der Aufbau des Hochdurchsatz 3D-Zellkultursystems seitens unserer Kollaborationspartner 
konnte innerhalb der Projektförderung nicht abgeschlossen werden. Grund dafür waren 
maßgeblich die Variationen zwischen den Patienten, resultierend in 
Reproduktionsschwierigkeiten. Somit konnte kein gemeinsamer Testlauf stattfinden. Sciomics 
konnte dennoch wichtige Übergabeparameter definieren, um eine effiziente Eingliederung der 
Microarray-basierten Protein- und PTM-Analyse in den gemeinsamen Arbeitsablauf zu 
gewährleisten. Darunter zählen standardisierte Datensätze zum Ansprechen auf Wirkstoffe, 
Datensatzformatierung, Analysetyp und Darstellungsformate. Der Algorithmus für die 
automatische Erstellung eines finalen Studienreports mit relevanten Daten wurde adaptiert. Die 
definierten Parameter erlauben eine schnelle Integration der in-house Protein Analyse, sobald 
die Hochdurchsatz 3D-Zellkulturplattform bei unseren Partnern stabil etabliert ist. (M6) 
Die abschließende Validierung des Gesamtassays für Immuncheckpoint-Inhibitoren wurde 
seitens Sciomics anhand eines weiteren Probensets, bereitgestellt von VitroScan, adressiert. 
Dies stellte zwar keine vollständige Alternative für die die ausstehende, Hochdurchsatz 3D-
Zellkulturplattform dar, ermöglichte jedoch die Validierung der aufgebauten 
Proteinanalysepipeline und den Vergleich mit zuvor gewonnenen Datensätzen. Die 
Proteinabundanz über mehr als 1400 Proteine wurde anhand der zuvor etablierten bzw. 
adaptierten Protokolle für gefilterte Aszitesproben und angereicherte Tumorzellen von 
Eierstockkrebspatienten analysiert. Für die Aszitesproben konnten Proteine mit 
unterschiedlichen Leveln zwischen Patientenproben, die auf Behandlung mit SEA ansprachen, 
und Proben, die keine Reaktion zeigten, identifiziert werden. Die Tumorzellen wurden von den 
Kollaborationspartnern auf ihr Ansprechen auf SEA, Ipilimumab, Nivolumab und ADU-S100 
getestet. Die Antikörper Microarray-basierte Analysen konnten distinkte Proteinprofile 
identifizieren, die jeweils mit dem Ansprechen auf SEA, auf die Immuncheckpoint-Inhibitoren 
Ipilimumab und Nivolumab oder ADU-S100 assoziiert waren. Die Analyse lieferte 
erfolgsversprechende Biomarkerkandidaten für die Vorhersage des Ansprechens auf die 
getesteten Medikamente. Die Berichte für SEA, die zwei getesteten Immuncheckpoint-
Inhibitoren und ADU-S100 wurden mit allen Kollaborationspartnern geteilt. Somit wurde der 
Meilenstein zu erfolgreichen Proteinanalysen für zwei Immuncheckpoint-Inhibitoren seitens 
Sciomics erfüllt, mit der Einschränkung, dass die analysierten Patientenproben nicht über die 
Hochdurchsatz 3D-Zellkulturplattform generiert worden waren. Die Validierung der 
Proteinanalyse kann auf die 3D-Kultur ausgeweitet werden, sobald das hochskalierte, 
automatisierte Format der Zellkulturplattform durch VitroScan und Crown Bioscience 
vollständig etabliert ist. 
 
 
2. Wichtigste Positionen des zahlenmäßigen Nachweises 

Position Gesamtnachkalkulation des Vorhabens 
(€) 

0813 Materialkosten 33.602,73 
0837 Personalkosten 752.037,68 
0838 Reisekosten 1.000,11 
0850 Sonstige unmittelbare 
Vorhabenskosten 

0,00 

Gesamte Selbstkosten des Vorhabens 786.640,52 
  

 
3. Notwendigkeit und Angemessenheit der geleisteten Arbeit 

Immuntherapeutische Ansätze für die Behandlung von Krebspatienten haben in den letzten 
Jahren große Fortschritte gemacht und haben das Potential die Krebstherapie grundlegend zu 
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verändern, resultierend in 10 Millionen geretteten Leben pro Jahr. Die großflächige klinische 
Anwendung von Immuntherapien gegen viele Krebsarten wurde bis dato jedoch durch eine 
verhältnismäßig niedrige Ansprechrate (20 %) und eine hohe Misserfolgsquote von klinischen 
Studien (ca. 90 %) erschwert, einhergehend mit massiven finanziellen Auswirkungen. 
Ein hauptsächlicher Grund dafür sind präklinische, meist tierische Modelle, die die menschliche 
Komplexität des Immunsystems nicht korrekt abbilden können. Viele potenzielle 
Therapieansätze werden somit ohne ausreichende wissenschaftliche Kenntnis in klinischen 
Studien erprobt, sodass viele Studien nicht erfolgreich abgeschlossen werden. 
Daraus resultiert ein Bedarf an präklinischen Modellen, die eine akkuratere Vorhersage zum 
Ansprechen auf Immuntherapeutika ermöglichen. Die 3D-SCREEN Plattform mit 
angegliederter Proteinanalyse soll diese technologische Lücke in der präklinischen Phase 
schließen. Diese Screening Plattform wird funktionelle Daten über das Ansprechen der 
Immuntherapien liefern und durch die Profilings von Sciomics gleichzeitig einen Einblick in 
die grundlegenden Mechanismen auf Proteinbasis liefern. Dies soll die Erfolgsquote der 
klinischen Studien für Immuntherapien steigern, somit Kosten für klinische Studien verringern 
und Tiermodelle kostengünstig ersetzen. Das Ziel ist somit eine Brücke zu schlagen, um 
erfolgversprechende immuntherapeutische Ansätze effizient in die Klinik zu translatieren.  
Mit Proben von unseren Kollaborationspartnern wurden alle Schritte der Microarray-basierten 
Protein- und PTM-Analyse erfolgreich auf die 3D-SCREEN Plattform angepasst. Sobald die 
3D-Zellkultur reproduzierbar etabliert ist, kann die entwickelte Pipeline genutzt werden, um 
modular eine parallele Protein- und PTM-Analyse anzubieten. In Zukunft wird es ebenfalls 
möglich sein, eine kombinierte Analyse von zwei PTMs gleichzeitig zur Analyse der 
Proteinlevel im Dual-PTM-Protein Array anzubieten. 
 
 
4. Voraussichtlicher Nutzen und Verwertbarkeit der Ergebnisse 

Das wirtschaftliche Potential des Gesamtprojektes liegt in der Vermarktung des 3D-
Zellkulturmodells als kompletten Analyse-Service zur präklinischen Bewertung von 
immuntherapeutischen Behandlungsansätzen. Verschiedenste Parameter der Antikörper 
Microarray-basierten Protein- und PTM-Analyse konnten auf den Probentyp der 3D-Zellkultur 
angepasst werden. Damit konnte gezeigt werden, dass parallel Protein-Analysen für das 3D-
Zellkulturmodell als Auftragsprojekt durchgeführt und angeboten werden können. Diese 
zusätzliche Analyse kann modular vermarktet werden und eröffnet ein Ko-Marketing der 3D-
Zellkulturplattform mit dem neuen Konsortiumspartner Crown Bioscience. Da die 
Proteinanalyse Aufschluss über die zugrundeliegenden Mechanismen bietet, hat dieses Modul 
ein hohes Potential, insbesondere für Kunden der Pharmaindustrie. Durch ihre Mitwirkung an 
der technischen Entwicklung der 3D-Zellkulturplattform im Rahmen des Projektes, erwächst 
für Sciomics ein Gewinnpotential über eine Beteiligung an den erzielten Gewinnen 
gemeinsamer Analysen. Voraussetzung dafür ist die stabile Etablierung des 3D-
Zellkulturmodells durch Crown Biosciences und Vitroscan, die zuletzt durch Donor-zu-Donor-
Variationen erschwert wurde.  
Im Rahmen des Projektes konnten seitens Sciomics somit alle nötigen Parameter angepasst 
werden, um die Proteinanalyse in den Ablauf des 3D-Zellkultur Screenings zu implementieren 
und modular zu vermarkten. Somit können Gewinne erzielt werden, sobald das 3D-
Zellkulturmodell final etabliert ist.  
 
Sciomics konnte zudem im Rahmen des 3D-Screen Projektes wichtige Entwicklungen und 
Adaptionen der eigenen Plattform und Proteinanalyse durchführen. Die gesamte 
Probenaufbereitung und Microarray-basierte Analyse konnte auf Proben mit äußerst geringer 
Zellzahl angepasst werden. Die Analyse von Proben mit lediglich 0,25 Mio. Zellen erweitert 
den Anwendungsbereich der bereits bestehenden Plattform und wurde als wichtiges Merkmal 
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in die Vermarktung aufgenommen. Zudem konnten Zellen aus 3D-Kultur als Probentyp für die 
Protein- und PTM-Analyse mit aufgenommen werden. Dies erweitert Sciomics Portfolio für 
das Auftragsgeschäft und wir schätzen, dass dies zu einer Umsatzsteigerung um bis zu 20% in 
den kommenden Jahren führen kann.  
 
Bis zu diesem Projekt war die Analyse zweiter PTMs zusätzlich zur Proteinabundanzanalyse 
nur in komplett getrennten Assays möglich. Dies verdoppelt nicht nur die entstehenden Kosten, 
sondern auch das benötigte Probenmaterial. Im Projektrahmen konnten essentielle Schritte in 
der Entwicklung eines kombinierten Dual-PTM-Protein Assays durchgeführt werden. Der 
Vergleich zur getrennten PTM-Analyse zeigte, dass die Ergebnisse im Dual-PTM-Protein 
Format erfolgreich nachgebildet werden können. Es sind jedoch noch weitere 
Optimierungsmaßnahmen nötig, um dies als kommerziellen Service mit ausreichender 
Stabilität und Sensitivität voraussichtlich in zwei Jahren anbieten zu können. Durch die 
Reduktion des Materialbedarfs und der Arbeitszeit, können dann Daten zu zwei PTMs mit 
einem deutlich gesteigerten Informationsgehalt angeboten werden, woraus ein 
Wettbewerbsvorteil für Sciomics erwächst. 
Die Daten zur Immunmodulation bei Krebs über alle Kollaborationspartner sollen nach einer 
Sicherung des geistigen Eigentums gemeinsam wissenschaftlich publiziert werden und stehen 
damit der medizinischen Fachwelt zur Verfügung. Potenzielle Kunden der Sciomics haben vor 
der Beauftragung von Forschungsaufträgen ein hohes Interesse an wissenschaftlichen 
Publikationen, in denen die Plattform ähnlich angewandt wurde. Daher stellen Publikationen 
mit Partnern ein wirksames Marketinginstrument dar. 
 
5. Fortschritte auf dem Gebiet des Vorhabens bei anderen Stellen 

Sciomics ist nicht bekannt, dass von einer anderen Stelle eine 3D-Zellkulturplattform mit 
integrierter Proteinanalyse für die prä-klinische Bewertung von Immuntherapeutika entwickelt 
wird bzw. wurde. Ebenso wurde keine weitere Entwicklung eines Assays zur simultanen 
Bestimmung von Protein- und zwei verschiedenen PTM-Leveln an andere Stelle ausgemacht.  
 
6. Erfolgte oder geplante Veröffentlichung der Ergebnisse 

Die vorläufigen Ergebnisse der Dual-PTM-Protein Assay Entwicklung wurde auf dem finalen 
Symposium des BMBF-geförderten Forschungsprojektes BioEndoCar am 24./25. März 2022 
in Portoroz, Slowenien im Themenbreich „Omics für Biomarkerentdeckung und für 
personalisierte Behandlung“ vorgestellt. Zudem wurde das Gesamtprojekt im Oktober 2023 auf 
der AACR-NCI-EORTC International Conference on Molecular Targets and Cancer 
Therapeutics in Boston, USA, als Poster und Short Talk vorgestellt 
(https://doi.org/10.1158/1535-7163.TARG-23-PR001). Das Projekt und seine Ergebnisse 
wurden außerdem auf diversen Partnering Events wie beispielsweise der BIO International 
2024 (San Diego), der BIO Europe 2023 (Leipzig) der BIO International 2023 (Boston) der Bio 
Europe Spring 2023 (Basel) im Rahmen von individuellen Treffen vorgestellt und zogen 
intensivere Gespräche für eine Zusammenarbeit mit Biotech-Unternehmen in der präklinischen 
Entwicklung nach sich. 
 
Es ist geplant die generierten Daten aus der in vitro Kultivierung, Ansprechen auf 
Immuncheckpoint-Inhibitoren, Histologie und Sciomics‘ Proteinanalyse gemeinsam mit den 
Kollaborationspartnern zu publizieren. 
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