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3/2022Aktuell 
Nachrichten aus dem 
Leibniz-Institut für Virologie (LIV) 

Editorial 
Liebe Freund:innen und Unterstützende des Instituts, 
liebe Kolleginnen und Kollegen, 

natürlich schreitet die Forschung zu 
SARS-CoV-2 weiter voran: So konnte ein 
Forschungsteam aus dem LIV und dem 
UKE zeigen, dass es nicht die lange In-
fektionsdauer an sich ist, die die Bildung 
neuer Varianten nach sich zieht, sondern 
es eines evolutionären Flaschenhalses 
bedarf, wie er zum Beispiel durch eine 
antivirale Behandlung entstehen kann. 

Darüber hinaus steht mit unserer 
Hamburg Surveillance Plattform die 
COVID-19 Pandemie in der Metropolre-
gion Hamburg weiterhin unter Beobachtung. 

Aber auch andere humanpathogene Viren mit pandemi-
schem Potenzial sind in den vergangenen Monaten 
wieder in den Mittelpunkt unserer Forschungsarbeiten 
gerückt. In diesem Zusammenhang konnte unsere 
Abteilung Virale Zoonosen - One Health in einer der 
weltweit größten H7N9-Vogelgrippevirus Kohorten 
erstmalig zeigen, dass eine Infektion mit H7N9 die 
Hormonachse von Männern, nicht aber von Frauen 
angreift. Die Studie könnte somit auch als Blaupause für 
die Untersuchung von Geschlechtsunterschieden bei 
anderen Atemwegsinfektionen dienen, einschließlich 
SARS-CoV-2. 

Erfahren Sie auch, wie die Erforschung des Humanen 
Cytomegalovirus (HCMV), einem Virus aus der Familie 
der Herpesviridae, in der AG von Prof. Bosse (LIV & 
CSSB) weiter voran schreitet. 

Im letzten Newsletter konnten wir berichten, dass für 
HCMV die Bildung phasengetrennter Kompartimente für 

die Vermehrung der Virus-DNA notwen-
dig ist. Nun decken Forschungsergeb-
nisse einen neuartigen Austrittsweg des 
Humanen Cytomegalovirus auf, den 
dieses zur Ausbreitung der Infektion 
in menschlichen Zellen nutzt. Dieser 
trägt zur Diversität der HCMV-Partikel 
bei, was vielleicht die Fähigkeit des 
Virus erklärt, verschiedene Zelltypen zu 
infizieren. 

Einen neuen Meilenstein setzte außer-
dem die LIV Ausgründung PROVIREX. 
Mit einem neuen Investor geht es nun 

an die Errichtung eines Therapie-Hubs zur Heilung von 
HIV mittels einer neuen Genom-Editierungstechnologie. 

Mit Stolz blicken wir zudem auf unseren wissenschaft-
lichen Nachwuchs: Luca Bertzbach aus der Abteilung 
Virale Transformation erhielt den Preis der Anneli-
se-und-Curt-Höhner-Stiftung und auch intern haben wir 
das Sommerfest genutzt, um Preise für herausragende 
Forschungsleistungen zu vergeben. 

Mehr Details zu den jeweiligen Themen entdecken Sie 
in den einzelnen Artikeln dieses Newsletters. 

Ich wünsche Ihnen eine spannende Lektüre! 

Prof. Thomas Dobner 

Wissenschaftlicher Direktor des 
Leibniz-Instituts für Virologie (LIV) 

Bild: Prof. Thomas Dobner © Gisela Köhler 
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Aktuell 
14. November 2022: 
H7N9-Vogelgrippe beim Menschen: Geschlechtsunterschiede im Krankheitsverlauf 

Ein interdisziplinäres Team des LIV und des 
Nationalen Influenza Zentrums am China CDC 
zeigt erstmals, dass eine Infektion mit dem 
Vogelgrippevirus H7N9 die Hormonachse von 
Männern, nicht aber von Frauen angreift. Die 
Wissenschaftler:innen analysierten retrospek-
tiv eine der größten humanen H7N9-Vogelgrip-
pevirus Kohorte und zeigten, dass ein niedriger 
Testosteronspiegel mit der Entwicklung einer 
schweren oder sogar tödlichen Erkrankung bei 
Männern verbunden ist. Im Gegensatz dazu 
hatte die saisonale H1N1- oder H3N2-Influenza 
keine signifikanten Auswirkungen auf die 
Hormonachse bei männlichen oder weiblichen 
Patienten. Diese Studie identifiziert niedrige 
Testosteronwerte, die durch eine H7N9-Infekti-
on verursacht werden, als einen 

lokale und systemische Entzündung auslöst, die 
wahrscheinlich die Testosteronproduktion beein-
trächtigt. 

Blaupause für andere Virusinfektionen der 
Atemwege 
Bislang ist nur sehr wenig über die molekularen 
Mechanismen bekannt, die zu geschlechtsspezifi-
schen Krankheitsverläufen bei Infektionen mit 
Atemwegsviren führen. Diese Studie könnte als 
Blaupause für die Untersuchung von Geschlechts-
unterschieden bei anderen Atemwegsinfektionen 
dienen, einschließlich SARS-CoV-2, wie es bei der 
aktuellen Pandemie beobachtet wurde. 

„Vogelgrippeviren stellen weiterhin ein hohes 
epidemisches und pandemisches 

schlechten Prognosemarker bei Risiko dar. Die Saison 2021/2022 
Männern. Die Ergebnisse wurden war die größte Vogelgrippe-Epide-
jetzt in der renommierten Fachzeit- mie, die weltweit einschließlich 
schrift Nature Communications Europa verzeichnet wurde. Daher ist 
veröffentlicht. das Verständnis der molekularen 

Mechanismen, die den geschlechts-
Aviäre Influenzaviren des H7N9-Sub- spezifischen Krankheitsverlauf ver-
typs (H7N9-Vogelgrippeviren) zeich- mitteln, für ein individuelles Patient-
nen sich durch ein großes epidemi- :innenmanagement von entscheid-
sches und pandemisches Potenzial ender Bedeutung“, erklärt Prof. 
aus. Im März 2013 haben H7N9-Vo- Gülşah Gabriel, Leiterin der LIV-
gelgrippeviren zum ersten Mal Spezi- Forschungseinheit Virale Zoonosen - 
esbarrieren übersprungen und sind One Health und Professorin an der 
von Vögeln auf den Menschen über-
gegangen. Hierbei waren Männer häufiger betrof-
fen als Frauen. In den folgenden fünf Epidemiewel-
len war die Inzidenz von H7N9 bei Männern 
wiederholt höher als bei Frauen. 

Um die Mechanismen hinter diesen geschlechts-
spezifischen Unterschieden zu entschlüsseln, 
analysierte das deutsch-chinesische Team 
Patient:innen mit einer im Labor bestätigten 
H7N9-Infektion und verglich sie mit H7N9-negati-
ven engen Kontaktpersonen sowie mit Patient:in-
nen mit einer saisonalen Grippeinfektion. Die 
Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler zeigen, 
dass eine H7N9-Infektion die Hormonachse bei 
Männern spezifisch angreift, bei Frauen jedoch 
nicht. Bei Männern führt eine H7N9-Infektion zu 
einem niedrigen Testosteronspiegel, der mit einem 
schweren und sogar tödlichen Ausgang korreliert. 
In Mausmodellen bestätigen die Autor:innen den 
kausalen Zusammenhang zwischen H7N9-Infekti-
on und Testosteronmangel bei Männern. Sie 
zeigen außerdem, dass das Vogelgrippevirus 
H7N9 in den Hoden von Mäusen repliziert und eine 

Stiftung Tierärztlichen Hochschule 
Hannover. 

„Die strenge Überwachung und die massive 
Impfung von Geflügel haben bisher eine weitere 
Ausbreitung des H7N9-Virus auf den Menschen 
verhindert. Aber Vogelgrippeviren entwickeln sich 
weiter und erfordern hohe Wachsamkeit“, sagt 
Prof. Yuelong Shu, ehemaliger Direktor des 
Nationalen Influenza Zentrums am China CDC . 

Publikation Tian Bai, Yongkun Chen, Sebastian Beck, 
Stephanie Stanelle-Bertram, Nancy Kouassi Mounogou, 
Tao Chen, Jie Dong, Bettina Schneider, Tingting Jia, Jing 
Yang, Lijie Wang, Andreas Meinhardt, Antonia Zapf, 
Lothar Kreienbrock, Dayan Wang, Yuelong Shu, Gülşah 
Gabriel (2022) H7N9 avian influenza virus infection in 
men is associated with testosterone depletion. Nat 
Commun 13, 6936 

Bild: Prof. Gülsah Gabriel © Gisela Köhler 

NDR Wissen Interview 
mit Prof. Gabriel: 
https://t1p.de/3qwhy 

https://t1p.de/3qwhy
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3/2022Aktuell 
Aktuelles aus dem Institut 
27. Oktober 2022: Provirex errichtet Therapie-Hub zur Heilung von HIV in  der Hamburger Science 
City Bahrenfeld 

Die LIV-Ausgründung PROVIREX gibt im 
Beisein von Prof. Dr. Joachim Hauber (PROVI-
REX Genome Editing Therapies GmbH, ehem. 
Abteilungsleiter für Antivirale Strategien am 
LIV.), Katharina Fegebank (Zweite Bürgermeis-
terin und Wissenschaftssenatorin der Freien 
und Hansestadt Hamburg), Michael Westhage-
mann (Senator für Wirtschaft und Innovation 
der Freien und Hansestadt Hamburg) und Dr. 
Erik Hoppe (Bioventure Management GmbH) 
sowie zahlreichen weiteren geladenen Gästen 
den offiziellen Startschuss für den Aufbau 
eines Therapie-Hubs zur Heilung von HIV. 

Die PROVIREX ist ein Hamburger Biotechunter-
nehmen mit Fokus auf Infektionskrankheiten, die 
primär eine von ihren Gründer:innen neu entwickel-
te Genom-Editierungstechnologie verwendet. 

PROVIREX setzt auf hochspezifische Desig-
ner-Rekombinasen, die eine absolut präzise Editie-
rung des menschlichen Erbguts ermöglichen. 
Diese Technologie kann eingesetzt werden, um 
beispielsweise Infektionen mit dem AIDS-Erreger 
HIV wieder rückgängig zu machen. Nun gelang es 
PROVIREX, mit Bioventure einen namhaften und 
erfolgreichen Life Science Investor zu gewinnen, 
der das Unternehmen für die kommenden vier 
Jahre zusammen mit der IFB Innovationsstarter 
GmbH als Coinvestor finanziert, um die Entwick-
lung der innovativen Technologie weiter voranzu-
treiben und die dafür erforderliche Infrastruktur für 
Forschung und Produktion in Hamburg aufzubau-
en. 

Mehr Infos unter: www.provirex.de 

13. Oktober 2022: Luca Bertzbach erhält Preis der Annelise-und-Curt-Höhner-Stiftung 2022 

Der Veterinärmediziner Luca Bertzbach, PhD 
arbeitet seit April 2021 als Postdoktorand in der 
Abteilung Virale Transformation und forscht am 
LIV an verschiedenen Aspekten der Biologie 
humaner Adenoviren, zu viralen Replikations-
kompartimenten und zu Adenovirus-vermit-
telter Zelltransformation. 

Therapie- und Prophylaxemöglichkeiten von 
SARS-CoV-2 sowie zu state-of-the-art COVID-19-
Tiermodellen. 

Hervorzuheben ist zudem seine mit dem Promo-
vendenpreis der Deutschen Gesellschaft für 

Virologie ausgezeichnete PhD-
Arbeit "Marek`s disease virus-

Den Preis der Annelise-und-Curt- host interplay: novel insights into 
Höhner-Stiftung erhält er für seine lymphocyte infections of an 
bisherige Forschungsleistung. oncogenic avian herpesvirus". In 
Ein besonderes Augenmerk dieser beschäftigte er sich mit der 
seiner bisherigen Arbeiten galt Rolle von B-Zellen bei der 
dem onkogenen aviären Alpha- Pathogenese der Marek`schen 
herpesvirus, auch Virus der Krankheit und leistete einen 
Marek`schen Krankheit (MDV) fundamentalen Beitrag zum Ver-
genannt. Hier untersuchte er das ständnis des MDV-Replikations-
Transkriptom und Proteom in den zyklus im Wirt. 
primären Zielzellen von MDV, 
forschte an grundlegenden Me- Stiftungszweck der Annelise-und-
chanismen der Tumorentstehung Curt-Höhner-Stiftung ist die Aus-
und trug zur Entwicklung antivi-
raler Therapien auf der Basis von Artemisinin bei. 

Außerdem forschte er in seiner Zeit am Institut für 
Virologie der Freien Universität Berlin an neuen 

zeichnung besonderer wissen-
schaftlicher Leistungen auf dem Gebiet der 
Forschung in der Veterinärmedizin und wird über 
die Deutsche Veterinärmedizinische Gesellschaft 
e.V. treuhänderisch verwaltet. 

Bild: Luca Bertzbach, PhD und DVG-Präsident Prof. Dr. 
Dr. h.c. Martin Kramer © Carmen Körner & Cynthia Ruf / 
DVG 

www.provirex.de
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Aktuell 
19. September 2022: LIV-Strategie-Retreat 2022 
Vom 15. bis 16. September 2022 
traf sich das Kollegium. 

Beim jährlich stattfindenden 
Strategie-Retreat kam das LIV-
Kollegium zusammen, um sich 
über aktuelle Projekte, neue 
Strategien und künftige Heraus-
forderungen auszutauschen. 

Bild: Das Kollegium mit den 
Doktoranden- & Postdoktoranden-
Sprecher:innen. 

5. August 2022: Humanes Cytomegalovirus - Neuer Austrittspfad aufgedeckt 

Die Gruppe Quantitative Virologie unter Leitung 
von Jens B. Bosse (MHH, LIV, CSSB) hat einen 
neuartigen Sekretions-Weg aufgedeckt, den 
das Humane Cytomegalovirus (HCMV) zur 
Ausbreitung zwischen menschlichen Zellen 
nutzt. Die in PLoS Pathogens veröffentlichte 
Studie zeigt, dass HCMV große Mengen von 
Viruspartikel in Pulsen freisetzen kann. Den 
Forscher:innen zufolge könnte 
dieser neue Austrittsweg zur 
Vielfalt der produzierten Virus-
partikel beitragen und die Fähig-
keit des Virus erklären, verschie-
dene Zelltypen zu infizieren. 

Virusinfektionen beginnen, wenn 
ein Viruspartikel in eine Wirtszelle 
eindringt und diese umprogram-
miert, um die Bildung neuer Parti-
kel zu ermöglichen. Damit sich die 
Infektion ausbreiten kann, müssen 
die neuen Viruspartikel einen Weg 
finden, freigesetzt zu werden und 

mikroskopie (3D-CLEM) basiert, konnten die 
Forscher:innen Akkumulationen von umhüllten 
Viruspartikeln in multivesikulären Körpern identifi-
zieren, die sie als multivirale Körper (MViBs) 
bezeichneten. „Mit Bildgebung in lebenden Zellen 
konnten wir zeigen, dass diese MViBs in die 
Zellperipherie transportiert werden und anschlie-
ßend mit der Zellmembran verschmelzen, wodurch 

eine große Anzahl von Virusparti-

die nächste Wirtszelle zu infizieren. 
Dieser Weg wird als Austrittspfad (egress pathway) 
bezeichnet. 

Bisher war nur ein Austrittspfad für HCMV bekannt, 
bei dem einzelne Viruspartikel in kleine Transport-
vesikel eingeschlossen und kontinuierlich aus der 
infizierten Zelle ausgeschieden werden. „Mehrere 
Studien zeigten Viruspartikel in multivesikulären 
Strukturen, aber niemand konnte sie mit einem 
Sekretionsweg in Verbindung bringen“, erklärt Jens 
Bosse. „Wir waren fasziniert von diesen Strukturen 
und beschlossen, ihre Dynamik genauer zu unter-
suchen.“ 

Mit Hilfe der Mikroskopie-Technologieplatformen 
am LIV und einem integrativen Ansatz, der auf 
volumetrischer Lebendzellmikroskopie und drei-
dimensionaler korrelativer Licht-, und Elektronen-

keln auf einmal freigesetzt wird“, 
erläutert der Erstautor der Studie, 
Felix Flomm. „Die infizierten Zellen 
spucken im Grunde genommen 
Hunderte von Viruspartikeln auf 
einmal aus.“ Die Existenz mehrerer 
Austrittspfade könnte die Vielfalt der 
HCMV-Viruspartikel erklären, die 
verschiedene Zelltypen mit Hilfe 
spezifischer Glykoproteinkomplexe 
infizieren. 

HCMV verursacht bei den meisten 
gesunden Menschen eine lebens-
lange latente Infektion; bei immun-

geschwächten Patient:innen und Neugeborenen 
kann es jedoch zu schweren Erkrankungen führen, 
die verschiedene Gewebe und Organe betreffen. 
„Das Verständnis der Ausbreitungswege von 
HCMV ist für die Entwicklung neuer antiviraler 
Strategien für diesen klinisch relevanten Erreger 
von entscheidender Bedeutung“, so Bosse. Die 
Forschenden werden nun untersuchen, wie die 
Massenfreisetzung von HCMV-Partikeln innerhalb 
der infizierten Zelle ausgelöst wird. 

Publikation: Flomm FJ, Soh TK, Schneider C, 
Wedemann L, Britt HM, Thalassinos K. et al. (2022) 
Intermittent bulk release of human cytomegalovirus. 
PLoS Pathogens 2022 Aug 4;18(8).  

Bild: Prof. Jens Bosse © CSSB 
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Corona News 
17. August 2022: SARS-CoV-2 - Antivirale Behandlung fördert Bildung neuer Varianten 

Können Patient:innen mit langanhaltenden 
Infektionen zur Entstehung neuer SARS-CoV-2-
Varianten beitragen? Ein Forschungsteam aus 
dem LIV und dem Universitätsklinikum Ham-
burg-Eppendorf (UKE) ist dem genauer nachge-
gangen und konnte nun zeigen, dass es nicht 
die lange Infektionsdauer an sich ist, die die 
Bildung neuer Varianten nach sich zieht, 
sondern es eines evolutionären Flaschen-
halses bedarf, wie er zum Beispiel durch eine 
antivirale Behandlung entstehen kann. Die 
Ergebnisse sind in der renommierten Fachzeit-
schrift Cell Reports Medicine als Pre-Proof 
erschienen. 

Langanhaltende SARS-CoV-2-Infektionen treten 
vor allem bei immungeschwächten Patient:innen 
auf und wurden wiederholt als wichti-
ge Faktoren für die virale Evolution 
diskutiert: Eine verringerte Immunre-
striktion könnte zu einer breiten 
Zunahme der viralen Vielfalt inner-
halb des Wirts führen und so die 
Entstehung neuer Varianten begüns-
tigen, insbesondere wenn antivirale 
Behandlungen wie mit Remdesivir 
oder Rekonvaleszenzplasma einen 
Selektionsdruck für den Erwerb von 
Fluchtmutationen ausüben. 

Untersuchung der genomischen 
Vielfalt bei langanhaltenden Infek-
tionen 
In der im Journal Cell Reports Medi-
cine publizierten Studie hat ein 
Forschungsteam unter der Leitung 
von Prof. Adam Grundhoff (LIV) und Prof. Nicole 
Fischer (UKE) nun untersucht, ob Patient:innen mit 
langanhaltenden Infektionen grundsätzlich eine 
erhöhte Virusevolution aufweisen, welche die 
schnellere Entstehung von SARS-CoV-2-Varianten 
ermöglichen könnte, oder ob bestimmte Behand-
lungsschemata die Entstehung neuer Mutationen 
fördern. 

Dafür wurde die genomische Vielfalt innerhalb des 
Wirts in Längsschnittproben von 14 Patient:innen 
mit längerer viraler Persistenz (30 - 146 Tage) 
mittels Gesamtgenomsequenzierung während 
einer schweren COVID-19-Erkrankung untersucht; 
darunter immungeschwächte und immunkompe-
tente Patient:innen mit oder ohne antivirale 
Behandlung, um das Auftreten von Mutationen mit 
und ohne Selektionsdruck zu bewerten. 

„Insgesamt war das Virus in den allermeisten unter-
suchten Personen erstaunlich stabil. Allerdings 
konnten wir in einer Patientin, die mit Remdesivir 
behandelt wurde, beobachten, dass es unmittelbar 
nach Behandlungsbeginn zur Bildung einer hohen 
Anzahl von Mutationen kam - darunter auch 
mindestens eine Mutation, die mit hoher Wahr-
scheinlichkeit eine erhöhte Resistenz gegenüber 
Remdesivir vermittelt“, erläutert Prof. Adam Grund-
hoff, Leiter der LIV-Forschungsgruppe Virus Geno-
mik. 

Antivirale Behandlung fördert evolutionären 
Flaschenhals 
Patien:innen mit langanhaltender SARS-CoV-2-In-
fektion und antiviraler Remdesivir-Behandlung 
zeigten einen deutlichen Anstieg der viralen 

Intra-Host-Diversität mit 
neu auftretenden Mutatio-
nen. Im Gegensatz dazu 
konnte bei Patient:innen, 
die ausschließlich eine 
entzündungshemmende 
Behandlung erhielten, nur 
sporadisch das Auftreten 
neuer Varianten beobach-
tet werden. 

„Unsere Arbeit zeigt, dass 
es nicht die lange Infekti-
onsdauer an sich ist, 
welche die Bildung neuer 
Varianten nach sich zieht, 
sondern, dass es dazu 
vielmehr eines evolutionä-
ren Flaschenhalses bedarf, 

wie er z.B. durch eine antivirale Behandlung entste-
hen kann. Diese Erkenntnis ist besonders mit Blick 
auf die jüngsten Diskussionen über den Einsatz 
von Remdesivir zur Behandlung von nicht hospitali-
sierten Hochrisiko-Patientinnen und -Patienten 
wichtig, aber auch für die Einführung potenziell 
neuer antiviraler Therapeutika“, ergänzt Prof. 
Nicole Fischer vom UKE die Ergebnisse. 

Publikation: Andreas Heyer, Thomas Günther, Alexis 
Robitaille, Marc Lütgehetmann, Marylyn M. Addo, Domi-
nik Jarczak, Stefan Kluge, Martin Aepfelbacher, Julian 
Schulze zur Wiesch, Nicole Fischer and Adam Grund-
hoff. Remdesivir-induced emergence of SARS-CoV-2 
variants in patients with prolonged infection. Cell 
Rep Med. 2022 Aug 16:100735. 

Bild: Elektronenmikroskopische Aufnahme des Coronavi-
rus Sars-CoV-2. 



3/2022 

Veranstaltungen 
30. Juni 2022: LIV Sommerfest und Preisverleihungen 

Am 30.06.2022 feierte das LIV ein Sommerfest. 
Neben guten Gesprächen, einem Grillbuffet und 
viel guter Laune wurden auch der diesjährige 
LIV-Doktorandenpreis, LIV-Postdoktoranden-
Preis sowie der LIV Mobility Grant verliehen. 

Das Sommerfest fand zum einen statt, um sich für 
den unermüdlichen Einsatz aller LIV-Mitarbeiten-
den in den letzten beiden Jahren zu bedanken, 
aber auch, um die erfolgreiche Umbenennung des 
Instituts zu feiern. Neben dem Austausch der Kolle-
ginnen und Kollegen an einem schönen Nachmit-
tag und Abend mit guten Gesprächen und kulinari-
schen Genüssen, wurden auf dem Fest auch einige 
Preise verliehen: 

Der diesjährige Doktorandenpreis ging an 
LIV-Alumni Dr. Johannes Jung und seine Publikati-
on "KIR3DS1 directs NK cell-mediated protection 
against human adenovirus infections", die 2021 im 
Journal Science Immunology erschienen ist. Dabei 
konnte er mithilfe eines 3D-Organoid-Modells des 
Darms zeigen, wie natürliche Killerzellen (NK-Zel-
len) mit humanen Adenoviren-infizierte Darmepit-
helzellen erkennen und abtöten. Johannes Jung 
hat bis Januar 2022 im Rahmen des Strategic 
Incentive Program (SIP) in den beiden LIV-Abtei-
lungen Virus Immunologie und Virale Transformati-
on promoviert. 

Der Postdoktorandenpreis 2022 geht an Dr. Boris 
Krichel aus der LIV-assoziierten Gruppe Dynamik 
viraler Strukturen für seine 2021 im hochrangigen 
Journal Science Advances erschienene Publikation 
"Hallmarks of Alpha- and Betacoronavirus non-

Preisträger Simon Corroyer-Dulmont 

wird 

Boris 
Das neue Gleichstellungsteam mit dem Vorstand 

Der wissenschaftliche Direktor Prof. Dobner & Boris Krichel 

structural protein 7+8 complexes". Darin 
mittels eines massenspektrometrischen Ansatzes 
der Replikations- und Transkriptionskomplex (RTC) 
von Coronaviren näher charakterisiert. 
Krichel hat bereits am LIV promoviert und war im 
Anschluss als Postdoktorand tätig. 

Durch die Vergabe des mit je 500 Euro dotierten 
Doktoranden- und Postdoktorandenpreises würdigt 
der LIV-Vorstand jährlich die Autorin oder den Autor 
der erfolgreichsten Erstpublikation des Vorjahres. 
Das LIV möchte damit den hohen Stellenwert des 
wissenschaftlichen Nachwuchses am Institut unter-
streichen und die wissenschaftliche Exzellenz 

Zusätzlich wurde auch ein Mobilitätsstipendium 

Simon Corroyer-Dulmont, Doktorand in der Abtei-
lung Strukturelle Zellbiologie der Viren, hat damit 
die Gelegenheit für einen Forschungsaufenthalt bei 

Quemin und Paulo Tavares am 
Institute for Integrative Biology of the Cell (I2BC) in 
Paris (Frankreich) bekommen. An der Multi-User-
KryoEM-Anlage am CSSB konnte Simon Corroy-
er-Dulmont bereits mit Hilfe der zellulären Elektro-
nen-Kryo-Tomographie Datensätze verschiedener 
rekombinanter Viren von SPP 1 aufnehmen, um 

des 
des 
der 

viralen 
der 

Daten 

Aktuell 

 

 

 

 

fördern. 

verliehen: 

Emmanuelle 

den Mechanismus 
Zusammenbaus 
Viruskapsids und 
Verpackung des 
Genoms direkt in 
Wirtszelle zu analysieren. 
Während seines Aufent-
halts am I2BC plant er, 
diese Tomogramme wei-
ter zu analysieren und sie 
mit ergänzenden 
zu integrieren. 

Neben der Preisverleihung fand auch die offizielle 
Amtsübergabe an das neugewählte Gleichstel-
lungsteam Michaela Bockelmann (Gleichstel-
lungsbeauftragte, Abteilung Virus-Wirt-Interaktion) 
und Jennifer Schütte (Stellvertretende Gleichstel-
lungsbeauftragte, Einkauf, rechts im Bild) statt. 
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Publikationen (Veröffentlichungszeitraum 1. Juni 2022 bis 15. Dezember 2022)
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