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Liebe Leserinnen und Leser,

ich freue mich, Ihnen den Tatigkeits-
bericht des Leibniz-Instituts fiir Virolo-
gie (LIV) fur die Jahre 2021 und 2022
vorstellen zu dirfen. In diesen zwei
Jahren hat unser Institut zahlreiche
herausragende Ergebnisse im Bereich
der Grundlagenforschung bis hin in die
Anwendung erzielt. Diese mochte ich
Ihnen gerne naherbringen.

Die COVID-19-Pandemie war zweifels-
ohne das bestimmende Thema in den
Jahren 2021 und 2022. Sie hat uns ge-
lehrt, dass personalisierte Medizin, ge-
sellschaftliche Aspekte, globales Den-
ken von Relevanz sind. Wir haben unser
Engagement und Forschungsanstren-
gungen maximal verstarkt, und einen
wichtigen Beitrag zur Bekampfung der
Coronavirus-Pandemie geleistet.

Eines der bedeutendsten Projekte war
unser sequenzbasiertes SARS-CoV-
2-Uberwachungs-und Friihwarnsystem
- die von der Stadt Hamburg geférder-
te ,Hamburg Surveillance Plattform®
Dieses Erfolgsmodell hatte die For-
schungsgruppe Virus Genomik um Prof.
Adam Grundhoff inklusive unserer
Technologieplattform Hochdurchsatz-
Sequenzierung und gemeinsam mit
unserem engen Kooperationspartner,
dem Universitatsklinikum Hamburg-
Eppendorf (UKE), entwickelt.

Neben der Frage, welche mutierte Vi-
rusvariante gerade kursiert, beschaftig-
te einen Grofteil der Gesellschaft auch
die Frage, wieso Manner haufig schwe-
rer an COVID-19 erkranken als Frau-
en? Eine Antwort darauf gaben Prof.
Gulsah Gabriel, Leiterin der Abteilung
Virale Zoonosen - One Health, und ihr
Kooperationspartner Prof. Stefan Kluge
vom UKE: lhre Studien belegen den
Einfluss von Sexualhormonen auf den
geschlechtsspezifischen  Krankheits-
verlauf bei COVID-19. Gemeinsam mit

Prof. Jorg Heeren, ebenfalls UKE, wer-
tete sie auch Autopsieproben von Ver-
storbenen aus. Sie wiesen SARS-CoV-2
haufiger im Fettgewebe von (iber-
gewichtigen oder adiposen Mannern
nach. Ein praklinisches Modell zeigte
dann, dass sich das Virus vom Respira-
tionstrakt ausgehend in das Fettgewe-
be ausbreitet und sich dort weiter ver-
mehrt — eine weitere Antwort zur oben
genannten Frage.

Es haben noch viele weitere LIV-
Wissenschaftlerinnen und Wissen-
schaftler grofiartige Arbeit in diesem
Bereich geleistet, die Sie in den je-
weiligen Kapiteln im Detail finden.
Und natdrlich haben wir auch weiter-
hin an Viren und viralen Erkrankungen
abseits von SARS-CoV-2 geforscht. So
beispielsweise bei Untersuchungen
zur Infektanfalligkeit der Kinder von
Muttern, die wahrend der Schwanger-
schaft an Influenza erkrankten, welche
tatsachlich erhoht ist. Oder Studien
zur H7N9-Influenza, die ebenfalls bei
niedrigem Testosteronspiegel mit der
Entwicklung einer schweren oder so-
gar todlichen Erkrankung bei Mannern
einhergeht. Weitere grofe kollabora-
tive Studien umfassten das humane
Cytomegalovirus (HCMV) oder schwe-
re Adenovirus-Infektionen. Zum Letz-
teren konnte mithilfe der modernen
3D-Organoid-Technologie eine neue
Zielstruktur identifiziert werden. Ein
Ansatzpunkt fir Immuntherapien bei
Kindern mit schweren Adenovirus-In-
fektion nach einer Stammzelltrans-
plantation.

Neben diesen  wissenschaftlichen
Highlights mdchte ich auch auf wich-
tige Personalveranderungen eingehen.
Im Oktober 2021 verabschiedeten wir
Prof. Joachim Hauber und seine Ehe-
frau Ilona Hauber in den wohlverdien-
ten Ruhestand. lhr fast zwanzig Jahre

Prof. Dr. Thomas Dobner
(Wissenschaftlicher Direktor des LIV)



Das LIV

VT I T
PRI ACI I
At LD TN T
Y
LA ATV
AL TN IS,
B A

Der LIV Vorstand: Dagmar Schroder-Huse (Administrative Direktorin), Prof. Dr. Thomas Dobner (Wissenschaftlicher Direktor), Meike Alisch
(Stellvertretende Administrative Direktorin) und Prof. Dr. Wolfram Brune (Stellvertretender Wissenschaftlicher Direktor) — Bild aus dem Jahr 2023

wahrendes Wirken in Forschung und
Lehre hat das LIV maRgeblich ge-
pragt. Sie legten den Grundstein fir
ihre bahnbrechenden Arbeiten zur
Entwicklung der molekularen Gen-
schere Brecl. Diese erkennt und ent-
fernt den integrierten Bauplan des
AIDS-Erregers HIV aus dem Erbgut der
infizierten Zellen und verknupft das
Erbgut dabei, anders als die CRISPR-
Technologie, wieder vollig fehlerfrei.
Mit dieser Therapie kann es erstmals
gelingen, infizierte Zellen dauerhaft
und prazise von HIV zu befreien - ein
medizinischer Durchbruch! Die Brecl
wird zeitnah in einer ersten klinischen
Studie am UKE in HIV-positiven Per-
sonen getestet. Finanziert wird die
hoffnungsvolle Studie von dem Bun-
desministerium fiir Bildung und For-
schung (BMBF), der Behorde fiir Wis-
senschaft, Forschung, Gleichstellung

und Bezirke (BWFGB) Hamburg und
der Else Kroner-Fresenius-Stiftung.

Ich mochte zudem Prof. Dr. Kay
Grinewald, Leiter unserer Abteilung
Strukturelle Zellbiologie der Viren,zum
Amt des neuen Wissenschaftlichen
Direktors des Centre for Structural Sys-
tems Biology (CSSB) gratulieren. Und
wir begriften mit Dr. Ulrike Lange
(Retroviren wie HIV) eine neue Nach-
wuchsgruppenleiterin am LIV.

Zu guter Letzt komme ich zu einer
der bedeutsamsten Anderungen der
letzten beiden Jahre: der Institutsum-
benennung von Heinrich-Pette-Institut
(HP1) zu Leibniz-Institut fiir Virologie
(LIV). Bereits im Frihjahr 2021 hat
sich das Institut fur einen Namens-
wechsel  entschieden.  Grundlage
hierfur war ein 2012 gestarteter Auf-
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arbeitungsprozess des Wirkens von
Heinrich Pette in den Jahren 1933 bis
1945 durch die renommierten Histo-
riker Prof. Heinz-Peter Schmiedebach
(Erstgutachten), Prof. Axel Schildt und
Prof. Malte Thiefen (Zweitgutach-
ten). Basierend auf den Ergebnissen
beider Gutachten hat sich das Insti-
tut in vielen ausfihrlichen Diskus-
sionen mit dem Kuratorium sowie
unter Einbeziehung des Kollegiums
entschlossen, in Zukunft den Namen
Heinrich-Pette-Institut nicht mehr zu
verwenden. Im Mai 2022 fand schlief-
lich die offizielle Namensanderung
statt - der neue Name Leibniz-Institut
fiir Virologie spiegelt unsere zukunfts-
gerichtete und internationale Aus-
richtung wider und hebt unsere Zu-
gehorigkeit zur Leibniz-Gemeinschaft

sowie unseren Forschungsschwer-
punkt in der Virologie hervor.

Ich bedanke mich ganz herzlich bei
allen Mitarbeitenden des Instituts,
unseren  Forschungspartnern und
Forderern fur ihre Unterstltzung und
freue mich auf die kommenden Jahre
voller Herausforderungen und neuer
wissenschaftlicher Entdeckungen.

Viel Vergniigen bei der Lektiire, die

lhnen einen kleinen Einblick in unser
Institut geben soll.

g -
IVW\\ Mo

Prof. Dr. Thomas Dobner

Wissenschaftlicher Direktor
Leibniz-Institut fiir Virologie, LIV




Das LIV auf einen Blick

195

Personen (Gesamtpersonal),
davon 120 Frauen (mit studentischen und
wissenschaftlichen Hilfkraften, Stand Ende 2022)

6-1(1)-3-2

6 Abteilungen, 1 Forschungsgruppe & 1 Vakanz,
3 Nachwuchsgruppen, 2 assoziierte Gruppen
(+ 3. assoziierte Gruppe seit 01.09.2023)

744-325

744 Presse-Clippings 2021,

davon 460 Beitrage zum Thema SARS-CoV-2/COVID-19,
325 Presse-Clippings 2022,

davon 192 Beitrage zum Thema SARS-CoV-2/COVID-19

169

Publikationen 2021 (87) & 2022 (82)
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Seit Mai 2022 neuer Name:
Leibniz-Institut fur Virologie

3 2 - i - 1 1
32 Schutzrechte in 7 Patentfamilien und
zusatzlich 11 laufende Patentverfahren

56 laufende Promotionsvorhaben (Stand Ende 2022),

17 abgeschlossene Promotionen 2021 (10) & 2022 (7),
56 Postdoktorand*innen (Stand Ende 2022)

2 assoziierte Gruppen (Stand Ende 2022),

1 Abteilung weniger (AG Hauber Ausgriindung in
Provirex), 1 neue Nachwuchsgruppe (NG Lange)

4

Technologieplattformen




Highlights

-

15.01. Beitritt ins Buindnis zur Entwicklung eines neuen Therapiean-
satzes gegen COVID-19 im Rahmen des Konsortiums InfectControl

16.02. Einflihrung eines systematischen Frihwarnsystems fiir neue
Coronavarianten zusammen mit dem UKE und mit Unterstiitzung
der Stadt Hamburg

23.02. Vergabe des Instituts-Doktorandenpreises und
Postdoktorandenpreises sowie des Mobility Grant

11.03. Beteiligung am neuen Deutschen Zentrum fiir Kinder- und
Jugendgesundheit des UKE

09.04. Entscheidung fiir Namensanderung des Instituts
23.04. Erster digitaler Girls & Boys Day

03.06. LCI-Summerschool

05.07. Positive Evaluation des Institutst

13.09. Vierter PhD Career Day als digitale Veranstaltung
04.10. Verabschiedung von Professor Hauber in den Ruhestand
04.10. Nachwuchsgruppe Dynamik viraler Strukturen wird mit

Charlotte Uetrechts Antritt der W2-Professur an der Universitat
Siegen zu assoziierter Arbeitsgruppe

Erneute Auszeichnung fuir Chancengleichheit mit Total
E-Quality-Pradikat

Forderung der Entwicklung eines ultraschnellen Mikroskops durch
Leibniz Gemeinschaft

Prof. Kay Griinewald wird neuer Wissenschaftlicher Direktor
des CSSB

cssB
Centre for Structural
Systems Biology
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Internationales Symposium des Leibniz Center Infection

Saxfels-Projekt erhilt RAC-Férderung

Dr.Johannes Jung erhalt GFV-Promovendenpreis 2022
Prof. Charlotte Uetrecht erhalt Mattauch-Herzog-Preis 2022

Start der neue Nachwuchsgruppe Genomik retroviraler

Infektionen von Dr. Dr. Ulrike Lange

Zweiter digitaler Girls & Boys Day

Institutsumbenennung: HPI wird LIV - Leibniz-Institut fiir

Virologie

LIV Joint Scientific Retreat am CSSB

Besuch des Profilkurses Biologie des Corvey-Gymnasiums

LIV-Sommerfest

LIV-Strategie-Retreat 2022

Dr. Luca Bertzbach erhalt Preis der Annelise-und-Curt-Hohner-

Stiftung 2022

Memory and Epigenetics
in Infection and Immunity

-
v



Das LIV

Highlight der Forschung 2021

@ LEs gibt bereits mehrere unabhdngige Hin-
weise aus humanen Studien, dass Kinder, deren
Miitter eine Influenza in der Schwangerschaft
hatten, in den ersten Lebensmonaten ein erhoh-
tes Infektionsrisiko besitzen. Bislang waren dies
Assoziationsstudien. Die Befunde in dem neuen
Tiermodell zeigen nun zum ersten Mal, dass es
hier eine klare Kausalitdt zwischen der Virusin-
fektion in der Schwangerschaft und der erhdh-
ten Vulnerabilitit der Nachkommen gegeniiber
Infektionen gibt. Diese Studien zeigen wieder-
holt, dass schwangere Frauen einen besonderen
Schutz in Epidemien und Pandemien brauchen,
um sich selbst, aber auch die ndchste Generation
zu schiitzen.”

Prof. Giilsah Gabriel, Leiterin der LIV-Abteilung
Virale Zoonosen - One Health und Professorin an
der Stiftung Tierdrztliche Hochschule Hannover

Influenza in der Schwangerschaft beglinstigt
erhohte Infektanfalligkeit der Nachkommen

Die Abteilung Virale Zoonosen - One
Health unter der Leitung von Prof.
Gulsah Gabriel hat mithilfe eines
neuen Tiermodells untersucht, ob
Nachkommen von Influenza A Virus-
infizierten Muttern in ihrem spateren
Leben anfalliger fur andere Infektio-
nen sind. Die Ergebnisse wurden im
renommierten Journal Nature Commu-
nications veroffentlicht.

Schwangere Frauen gehdren zur
grofiten Risikogruppe fir schwere,
teilweise todliche Grippeverlaufe. Ob
eine durchgemachte Influenza in der
Schwangerschaft auch die spatere
Gesundheit der Nachkommen beein-
flusst, war bislang unbekannt.

Die Studie zeigt mittels eines neuen
Two-Hit-Mausmodells, dass eine mo-
derate Influenza in der Schwanger-
schaft die Infektanfalligkeit der Nach-
kommen gegeniber anderen Viren
sowie Bakterien besonders im friihen
Leben erhoht.

Die hierfiir zugrunde liegenden Me-
chanismen sind vielfaltig. Dabei spie-
len vor allem drei Faktoren eine wich-
tige Rolle:

1. Eine Influenzavirus-induzierte Im-
munaktivierung in der Lunge,

2. ein niedriges Geburtsgewicht und

3. eine funktionelle Beeintrachtigung
der fetalen alveolaren Makropha-
gen, Infektionen zu erkennen und
zu eliminieren.

Schlusselmolekiile, welche zu diesem
erhohten Risiko der Nachkommen von
Influenza-infizierten Miittern fiihren,
wie inflammatorische Cytokine in der
Lunge der Mutter, werden auch von
anderen respiratorischen Viren indu-
ziert (u. a. von SARS-CoV-2).

An der LIV/TiHo-geleiteten Studie
waren zahlreiche wissenschaftliche
Institutionen beteiligt, unter ande-
rem das Imperial College London, das
Helmholtz Zentrum Minchen und das
Forschungszentrum Borstel, Leibniz
Lungenzentrum.

% Publikation
Henning Jacobsen, Kerstin Walendy-
Gnirf3, Nilgiin Tekin-Bubenheim, Nancy

Mounogou Kouassi, Isabel Ben-Batalla,
Nikolaus Berenbrok, Martin Wolff, Vinicius
Pinho dos Reis, Martin Zickler, Lucas Scholl,
Annette Gries, Hanna Jania, Arne Diisedau,
Gundula Pilnitz-Stolze, Aicha Jeridi, Ali
Onder Yildirim, Helmut Fuchs, Valerie
Gailus-Durner, Claudia Stoeger, Martin
Hrabe de Angelis, Tatjana Manuylova, Karin
Klingel, Fiona J. Culley, Jochen Behrends,
Sonja Loges, Bianca Schneider, Susanne
Krauss-Etschmann, Peter Openshaw and
Glilsah Gabriel (2021). Offspring born to
influenza A virus infected pregnant mice
show increased vulnerability to viral and
bacterial infections in early life. Nature
Communications, August 16, 2021.



Highlights der Forschung

Humanes cytomegalovirus: Phasen-getrennte
kompartimente fordern Replikation

Das humane Cytomegalovirus (HCMV)
vermehrt sein DNA-Genom in spezia-
lisierten Replikationskompartimen-
ten, deren genaue Entstehung bisher
nicht geklart war. Ein Forschungsteam
aus dem Leibniz-Institut fiir Virologie
(LIV) und dem Centre for Structural
Systems Biology (CSSB) konnte nun
zeigen, dass die Bildung von phasen-
getrennten Kompartimenten um vira-
le Genome herum notwendig ist, um
die virale DNA-Polymerase zu rekru-
tieren. Zur Bildung dieser phasenge-
trennten Kompartimente nutzt HCMV
seine UL112-113-Proteine. Die Ergeb-
nisse sind in der renommierten Fach-
zeitschrift Cell Reports erschienen.

HCMYV ist eine der Hauptursachen fir
Krankheit und Sterblichkeit bei im-
mungeschwachten Transplantations-
patienten und die haufigste Ursache
fur Infektionen bei Neugeborenen
weltweit. Bei einer HCMV-Infektion
vermehrt das Virus sein DNA-Genom
in spezialisierten Replikationskom-
partimenten im Kern der Wirtszel-
le. Diese membranlosen Organellen
entstehen als runde Strukturen und
nehmen mit der Zeit an GroRe zu. Der
genaue Mechanismus der Biogenese
der Replikationskompartimente ist je-
doch nach wie vor unbekannt.

In der Studie konnte das Forschungs-
team unter der Leitung von Prof.
Wolfram Brune (LIV) und Prof. Jens B.
Bosse (MHH, CSSB, LIV) mithilfe von
Live-Cell Imaging- und Photo-Oligo-
merisierungs-Methoden zeigen, dass
die HCMV-Proteine UL112-113 eine
Phasentrennung (liquid-liquid phase
separation) durchlaufen, wodurch die
Ausbildung der Replikationskompar-
timente im Zellkern unterstitzt wird.
Die so gebildeten phasengetrennten
Pra-Replikationskompartimente sind
notwendig, um die virale DNA-Poly-
merase fir die Genomreplikation der
Viren zu rekrutieren.

Das Projekt wurde durch das LIV Stra-
tegic Incentive Program (SIP) finan-
ziert und ist Teil des Leibniz-Wissen-
schaftsCampus InterACt.

Publikation
Enrico Caragliano, Stefano Bonazza, Giada
Frascaroli, Jigjia Tang, Timothy K. Soh, Kay
Griinewald, Jens B. Bosse, Wolfram Brune
(2022). Human cytomegalovirus forms
phase-separated compartments at viral
genomes to facilitate viral replication. Cell
Reports, March 8, 2022.
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,Unsere Ergebnisse zeigen, dass die Pha-
sentrennung fiir die Ausbildung der Prd-Replikati-
onskompartimente und die virale DNA-Replikation
von entscheidender Bedeutung ist. Dabei erfiillen
die Proteine UL112-113 eine wesentliche Funk-
tion, indem sie eine replikationsfordernde Umge-
bung um virale Genome herum erzeugen.”

Prof. Wolfram Brune, Leiter der LIV-Abteilung
Virus-Wirt-Interaktion

,Die Phasentrennung durch die UL112-
113-Proteine ist zum einen wichtig fiir die raumli-
che Organisation der HCMV-Prd-Replikationskom-
partimente, zum anderen aber auch wesentlich
fiir die Rekrutierung von Proteinen fiir die virale
DNA-Replikation.”

Prof. Jens B. Bosse, Leiter der assoziierten LIV-
Gruppe Quantitative Virologie
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SARS-CoV-2 genome sequencing in
persistent/prolonged Infections

longitudinal samples of 14 patients
= antiviral therapy (n=2),
= antiviral and anti-inflammatery therapy (n=1),
» anti-inflammatary therapy (n=10)
» neither antiviral nor anti-inflammatory therapy (n=1)
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emergence of viral
intra-host variants

LInsgesamt war das Virus in den allermeis-
ten untersuchten 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 - darun-
ter auch mindestens eine Mutation, die mit hoher
Wahrscheinlichkeit eine erhéhte Resistenz gegen-
liber Remdesivir vermittelt.

Prof. Adam Grundhoff, Leiter der LIV-
Forschungsgruppe Virus Genomik

,Unsere Arbeit zeigt, dass es nicht die lan-
ge Infektionsdauer an sich ist, welche die Bildung
neuer Varianten nach sich zieht, sondern, dass es
dazu vielmehr eines evolutiondren Flaschenhalses
bedarf, wie er durch eine antivirale Behandlung
entstehen kann. Diese Erkenntnis ist besonders
mit Blick auf die jiingsten Diskussionen (iber den
Einsatz von Remdesivir zur Behandlung von nicht
hospitalisierten  Hochrisiko-Patientinnen — und
-Patienten wichtig, aber auch fiir die Einfiihrung
potenziell neuer antiviraler Therapeutika.”

Prof. Nicole Fischer, UKE Hamburg

Das LIV - Highlights der Forschung

SARS-COV-2: Antivirale Behandlung fordert

Bildung neuer Varianten

Konnen Patient*innen mit langanhal-
tenden Infektionen zur Entstehung
neuer SARS-CoV-2-Varianten beitra-
gen? Ein Forschungsteam aus dem LIV
und dem UKE ist dem genauer nach-
gegangen und konnte zeigen, dass es
nicht die lange Infektionsdauer an
sich ist, die die Bildung neuer Varian-
ten nach sich zieht, sondern es eines
evolutiondren Flaschenhalses bedarf,
wie er zum Beispiel durch eine antivi-
rale Behandlung entstehen kann. Die
Ergebnisse sind jetzt in der renom-
mierten Fachzeitschrift Cell Reports
Medicine als Pre-Proof erschienen.

Langanhaltende  SARS-CoV-2-Infek-
tionen treten vor allem bei immun-
geschwachten Patient*innen auf und
wurden wiederholt als wichtige Fak-
toren fur die virale Evolution disku-
tiert: Eine verringerte Immunrestrik-
tion konnte zu einer breiten Zunahme
derviralen Vielfalt innerhalb des Wirts
fuhren und so die Entstehung neuer
Varianten begiinstigen, insbesondere,
wenn antivirale Behandlungen wie
mit Remdesivir oder Rekonvaleszenz-
plasma einen Selektionsdruck fiir den
Erwerb von Fluchtmutationen aus-
uben.

Untersuchung der genomischen
Vielfalt bei langanhaltenden
Infektionen

In der im Journal Cell Reports Medi-
cine publizierten Studie hat ein For-
schungsteam unter der Leitung von
Prof. Dr. Adam Grundhoff (LIV) und
Prof. Dr. Nicole Fischer (UKE) unter-
sucht, ob Patient*innen mit langan-
haltenden Infektionen grundsatzlich
eine erhohte Virusevolution aufwei-

sen,welche die schnellere Entstehung
von SARS-CoV-2-Varianten ermdogli-
chen konnte, oder ob bestimmte Be-
handlungsschemata die Entstehung
neuer Mutationen fordern.

Dafiir wurde die genomische Vielfalt
innerhalb des Wirts in Langsschnitt-
proben von 14 Patient*innen mit lan-
gerer viraler Persistenz (30-146 Tage)
mittels Gesamtgenomsequenzierung
wahrend einer schweren COVID-
19-Erkrankung untersucht; darunter
immungeschwachte und immunkom-
petente Patient®innen mit oder ohne
antivirale Behandlung, um das Auf-
treten von Mutationen mit und ohne
Selektionsdruck zu bewerten.

Antivirale Behandlung férdert
evolutiondren Flaschenhals
Patient*innen mit langanhaltender
SARS-CoV-2-Infektion und antivira-
ler Remdesivir-Behandlung zeigten
einen deutlichen Anstieg der viralen
Intra-Host-Diversitat mit neu auf-
tretenden Mutationen. Im Gegensatz
dazu konnte bei Patient*innen, die
ausschliellich eine entziindungs-
hemmende Behandlung erhielten, nur
sporadisch das Auftreten neuer Va-
rianten beobachtet werden.

Publikation
Andreas Heyer, Thomas Glinther, Alexis
Robitaille, Marc Liitgehetmann, Marylyn M.
Addo, Dominik Jarczak, Stefan Kluge, Martin
Aepfelbacher, Julian Schulze zur Wiesch,
Nicole Fischer and Adam Grundhoff (2022).
Remdesivir-induced emergence of SARS-
CoV-2 variants in patients with prolonged
infection. Cell Reports Medicine, August 16,
2022.
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grammbereiche

Das Forschungsprofil des LIV wird
durch die beiden aufeinander ab-
gestimmten Programmbereiche (PB)
Molekulare Mechanismen der Viruspa-
thogenese (PB1) und Innovative The-
rapieansdtze (PB2) gepragt. Die zwei
Bereiche stehen fir den angewandten
Aspekt der virologischen Grundlagen-
forschung am LIV. Multidisziplinar und
mithilfe modernster Technologien so-
wie von (Kleintier-)Infektionsmodel-
len sollen in den Programmbereichen
grundlegende Virusspezies-ubergrei-
fende Mechanismen der Viruspatho-
genese identifiziert, in Therapiean-
satze uberflihrt und in praklinischen
Studien getestet werden.



Programmbereiche

Die Forschungsarbeiten im Pro-
grammbereich PB1 Molekulare Me-
chanismen der Viruspathogenese
(Leitung: Prof. Dr. Wolfram Brune)
sind der experimentell-virologischen
Grundlagenforschung gewidmet: Die
bei der Virusvermehrung auftreten-
den Zell- und Organschadigungen
aufdern sich in Form von Krankheits-
symptomen. Die zugrunde liegenden
Mechanismen werden in diesem Pro-
grammbereich untersucht.

Im Programmbereich PB2 Innova-
tive Therapieansdtze (Leitung: Prof.
Dr. Marcus Altfeld) steht die transla-
torische Forschung im Mittelpunkt.
Ziel ist es, neue Ansatzpunkte fir
die Entwicklung antiviraler Wirkstof-
fe und die Tumortherapie zu identi-
fizieren. Dabei wird die in vitro und
in vivo Evaluierung neuer antiviraler
Therapiekonzepte durch die Techno-
logieplattformen Hochdurchsatz-Se-
quenzierung und Kleintiermodelle
unterstitzt.

Einen weiteren Baustein im For-
schungsprofil des LIV stellen die
vier Ubergeordneten Schwerpunkt-
themen (Overarchings) Determinanten
des Wirtsspektrums, Immunkontrolle
von Viren, Virale Latenz & Persistenz
sowie Struktur und Dynamik viraler
Morphogenese dar. Das Konzept der
Schwerpunktthemen sieht vor, die
breite virologische Expertise der
LIV-Forschungseinheiten in gemein-
samen Fragestellungen zu bindeln
und grundlegende, allgemeingultige
Mechanismen der Virusvermehrung,
Pathogenese und zellularen Virusab-
wehr labor- und virusspeziesiibergrei-
fend zu erforschen.

Determinanten des Wirtsspektrums
Das erste ubergeordnete Schwer-
punktthema Determinanten des Wirts-
spektrums fokussiert sich auf die
gemeinsame ldentifizierung und
Charakterisierung von Determinanten
des Wirtsspektrums verschiedener hu-
manpathogener Viren (Influenzaviren,

SARS- und MERS-Coronaviren, Arbo-
viren, Hepatitis-C-Viren (HCV) und
Cytomegaloviren (CMV), Zikaviren).
Ziel ist es, ein besseres Verstandnis
zellularer Restriktionsmechanismen
und viraler Antagonisten wdhrend
akuter und chronischer Infektionen
in permissiven und nicht-permissi-
ven Wirtszellen zu generieren. Hierbei
werden die verschiedenen Stufen des
Infektionszyklus von der Rezeptor-
erkennung bis zur Virusfreisetzung
sowie die ausgeldste Immunantwort
untersucht. Der Einsatz verschiedener
Viren ermoglicht es, gemeinsame und
differenzielle Mechanismen zu identi-
fizieren, die das virale Wirtsspektrum
definieren. Des Weiteren wird unter-
sucht, welche GegenmafRnahmen Vi-
ren unterschiedlicher Spezies im Ver-
lauf der Evolution entwickelt haben,
um intrazellulare Wirtsbarrieren zu
durchbrechen und sich somit an neue
Wirte anzupassen. Mittels der am LIV
vorhandenen Expertisen sowie der
zur Verfligung stehenden Infrastruk-
tur werden die grundlegenden Me-
chanismen und Faktoren hinsichtlich
ihres Einflusses auf die Pathogenese
in Infektionsmodellen in der Techno-
logieplattform Kleintiermodelle de-
tailliert untersucht.

Immunkontrolle von Viren

Das Ziel des zweiten (ibergeordneten
Schwerpunktthemas Immunkontrolle
von Viren ist die Entwicklung immun-
therapeutischer Ansatze, welche anti-
virale Immunantworten verstarken
oder neu induzieren. Die gemeinsa-
men Forschungsarbeiten im Schwer-
punktthema konzentrieren sich auf
Untersuchungen zelluldrer Faktoren
der intrinsischen, angeborenen und
adaptiven Immunitat und nutzen ver-
schiedene in vitro-Modellsysteme,
einschlieRlich neu etablierter Orga-
noidsysteme, sowie die am LIV entwi-
ckelten humanisierten Mausmodelle.
Zudem werden Proben von Patienten-
kohorten genutzt, um virusspezifische
und Impfstoff-induzierte Immunant-
worten zu untersuchen. Die trans-



lationalen Studien innerhalb dieses
Schwerpunktthemas erforschen ver-
schiedene akute und persistierende
virale Infektionen (humanes Adeno-
virus (HAdV), CMV, Humanes Immun-
defizienz-Virus-1  (HIV-1), BK-Virus
(BKV), Influenza-Virus, HBV und SARS-
CoV-2) mit dem Ziel, die Relevanz der
Erkenntnisse aus den in vitro- und
Tierversuchen in klinischen Studien
zu validieren und langfristig Voraus-
setzungen zu schaffen, um antivirale
Therapiekonzepte in pra- und auch
klinischen Studien am Standort zu
testen.

Struktur und Dynamik viraler
Morphogenese

Das vierte Schwerpunktthema Struk-
tur und Dynamik viraler Morphogenese
beschaftigt sich mit den strukturellen
Veranderungen der Assemblierung
und Disassemblierung viraler Partikel
im zeitlichen Verlauf (Morphogenese).
Der Fokus liegt dabei auf quantitati-
ven Ansatzen und der Integration von
Daten Uber einen weiten Bereich von
raumlicher und zeitlicher Auflésung.
Anhand verschiedener Virusmodelle
(u.a. HAQV, HCV, sowie verschiedene
Corona-, Herpes-, Noro- und Retrovi-
ren) sollen Spezifika der Wirtsinter-
aktion charakterisiert und spezies-
Ubergreifende Prinzipien abgeleitet
werden. Darliber hinaus sollen die am
LIV vorhandenen Expertisen und Inf-
rastrukturen im Bereich eines breiten
Spektrums mikroskopischer als auch
massenspektrometrischer Methoden
genutzt und weiter ausgebaut werden,
beispielsweise im Bereich korrelativer
Bildgebung oder bei der Nutzung neu-
artiger Strahlungsquellen (European
XFEL). Dynamische Membranmodula-
tionen, spezifische Lipidumgebungen
von Membranproteinen oder der Ein-
fluss von Glykosylierungsmustern sind
weitere Entwicklungsfelder dieses
Schwerpunktthemas. Eine besondere
Starke liegt dabei in der Kombination

Programmbereiche

und Integration der komplementaren
Daten aus verschiedenen Techniken,
wie etwa der Elektronenmikroskopie
und Massenspektrometrie oder mo-
lekularem Modeling, die ein tieferes
Verstandnis der Zusammenhange er-
maoglichen.

Virale Latenz & Persistenz

Das dritte ubergeordnete Schwer-
punktthema Virale Latenz & Persis-
tenz widmet sich der Erforschung
latent oder chronisch persistieren-
der Viren (z.B. HIV-1, Herpes-Sim-
plex-Viren  (HSV), Kaposi-Sarkom-
assoziiertes  Herpesvirus  (KSHV),
Epstein-Barr-Virus (EBV), CMV, Merkel-
zell-Polyomavirus (MCPyV), BKV, oder
HAdV). Bei der Bekampfung dieser
Infektionen stellt die Bildung vira-
ler Persistenz- oder Latenzreservoire
eine besondere Herausforderung dar.
Ziel ist es, mithilfe geeigneter Mo-
dellsysteme diejenigen molekularen
Faktoren und Mechanismen zu iden-
tifizieren, welche fur die Etablierung
und Kontrolle latenter oder chro-
nischer Infektionen verantwortlich
sind, Pathogenitatsmechanismen sol-
cher Infektionen zu untersuchen und
neue Verfahren zur Eradikation vira-
ler Reservoire zu entwickeln. Neben
virusspezifischen Faktoren werden
im Rahmen des Schwerpunktthemas
insbesondere prinzipiell bedeutsame
Mechanismen der viralen Latenz und
Persistenz untersucht, etwa in Hin-
sicht auf die epigenetische Regulation
viralen und zellularen Chromatins. Mit
diesen Themen knlpft der Schwer-
punkt sowohl in Bezug auf Mechanis-
men der Immunevasion wahrend der
Langzeitpersistenz, als auch hinsicht-
lich der viral induzierten Pathogenese
im immundefizienten Wirt an das For-
schungsprogramm des Schwerpunkt-
themas Immunkontrolle von Viren an.




Programmbereiche

MISSION

Das LIV erforscht humanpathogene Viren.
Das Ziel unserer Forschung ist es, virusbedingte Erkrankungen
zu verstehen und neue Therapieansatze zu entwickeln.

Molekulare Determinanten des Wirtspektrums Innovative

e
Immunkontrolle von Viren
|
Struktur und Dynamik viraler Morphogenese
|

PB1 Virale Latenz & Persistenz

Mechanismen der Therapieansatze

Viruspathogenese

Technologieplattformen und Administration

Programmbereich-Sprecher
PB 1 Molekulare Mechanismen der Viruspathogenese Prof. Dr. Wolfram Brune

PB 2 Innovative Therapieansdtze Prof. Dr. Marcus Altfeld

Sprecherinnen und Sprecher der Schwerpunktthemen
Determinanten des Wirtsspektrums Prof. Dr. Gulsah Gabriel/Prof. Dr. Wolfram Brune

Immunkontrolle von Viren Prof. Dr. Marcus Altfeld/Prof. Dr. Thomas Dobner
Struktur Dynamik viraler Morphogenese  Prof. Dr. Kay Griinewald/Dr. Charlotte Uetrecht
Virale Latenz & Persistenz Prof. Dr. Adam Grundhoff
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’uppenvorstellungen

Die Forschungseinheiten des LIVs gliedern sich aktuell in sechs Forschungsabteilungen, eine unabhangige Forschungs-
gruppe sowie drei unabhangige Nachwuchsgruppen. Dabei sind die Abteilungen und Forschungsgruppen als permanen-
te Organisationseinheiten konzipiert, wahrend die Nachwuchsgruppen seit 2010 auf Zeit und ohne Tenure Track Option
eingerichtet sind,um in diesem Bereich langfristig die grofstmagliche Flexibilitat zu gewahrleisten. Stand Ende 2022 hat
das LIV zudem zwei assoziierte Gruppen.

Die Mischung permanenter und zeitlich begrenzter Forschungseinheiten schafft eine Organisationsstruktur von deut-
lichem Mehrwert, die eine breite Themen- und Technologiebasis als Kernstruktur des Instituts gewahrleistet und gleich-
zeitig die Moglichkeit fiir kurzfristige Forschungstatigkeiten zu aktuellen Fragestellungen in der deutschen Gesund-
heitsforschung bietet. Hierdurch erreicht das LIV ein hohes MaRR an Flexibilitat, ohne dabei die Kontinuitat seines
Forschungsprofils zu vernachlassigen.




Abteilung Virus Immunologie

Abteilungen

Virus Immunologie
Gruppenleitung: Prof. Dr. Marcus Altfeld

Kurzvita
Seit 2017

Seit 2013
2012-2016
2009-2014

2009-2013

2008-2013

2003-2006

1999-2001

1997-1999

1998

Mitarbeitende
Abteilungsleiter

Teamassistenz

AG-Leitungen:

Wissenschaftler*innen

Promovierende

Diplomandin

Technische Assistenz

Direktor, Institut fir Immunologie,
Universitatsklinikum Hamburg-Eppendorf

Leiter der Abteilung Virus Immunologie am LIV
Professor of Medicine, Harvard University

Director, Innate Immunity Program, Ragon Institute
at MGH, MIT and Harvard

Associate Member, Broad Institute of MIT and
Harvard

Director, Pathogenesis Program, Center for AIDS
Research, Harvard University

Assistant Professor, Harvard Medical School, Boston,
USA

PostDoc, Partners AIDS Research Center,
Massachusetts General Hospital and Harvard

Resident, Medizinische Fakultat, Universitatskliniken
Bonn

Promotion (Dr. med.) in der Klinik | fir Innere Medizin
der Universitat Koln

Prof. Dr. Marcus Altfeld
Anja Lindemann

Dr. Angelique Holzemer (AG Infektion und Immunregulation) & Dr. Dr. Madeleine Altfeld Bunders
(AG Immunonotgenese und Virale Infektionen, seit 01.09.2023: Heisenberg-Professur mit
assoziierter Arbeitsgruppe am LIV)

Dr. Tanja Barkhausen, Dr. Martin Baumdick, Dr. Felix Flomm, Dr. Dr. Angelique Holzemer,
Nneoma Iwu, Dr.Vinita Joshi, PD Dr. Christian Korner, Dr. Tobias Koyro, Dr. Leonore Mensching-
Johnson, Dr. Andrea Pirosu, Dr. Maria Pujantell Graell, Friederike Reinsberg, Dr. Sebastian
Schloer, Dr. Nikolaos-Taxiarchis Skenteris, Dr. Britta Zecher

Maya Beiersdorfer,Janna Marieke Claussen,Janis Luca Danekas, M. Sc. Pia Fittje, Benjamin
Grunhagel, M. Sc. Kerri Hagemann, M. Sc.Johannes Hofle, M. Sc.Johannes Jung, M. Sc. Nils
Dominik Lonken, Luisa Miiller, M. Sc. Benedetta Padoan, Marek Pospisil, Vera Schwane, Sophia
Swelim, B. Sc. Rebecca-Jo Thiele, M. Sc. Timo Trenkner, M.Sc. Sarah Vollmers, Annerose Ziegler

Nadja Kleist
Arne Dusedau, Jana Hennesen, Heike Hildebrandt, Christin Illig, Urte Matschl



Wichtigste Kooperationspartner*innen
Interne Kooperationspartner*innen:
e Prof. Dr. Thomas Dobner
e Prof. Dr. Adam Grundhoff
e Prof. Dr. Maya Topf

Externe Kooperationspartner*innen:

e Mary Carrington, Ph. D., National Cancer
Institute, USA

e Prof. Dr. Frank Kirchhoff, Universitdt Ulm

e Prof. Dr. Maura Dandri-Petersen,
Universitdtsklinikum
Hamburg-Eppendorf (UKE)

Besonders nennenswerte Publikationen

e Fittje P et al. HIV-1 Nef-mediated
downregulation of CD155 results in viral
restriction by KIR2DL5+ NK cells. PLoS
Pathog. 2022 Jun 24;18(6):e1010572.

e ADCC in SARS-CoV-2-infected individuals
and vaccine recipients. Eur J Immunol. 2022
Aug;52(8):1297-1307.

e Jung JM et al. KIR3DS1 directs NK cell-
mediated protection against human
adenovirus infections. Science Immunology.
2021 Sep 17,6(63).

Kurzbeschreibung des
Forschungsfeldes

Die Forschungsabteilung Virus Im-
munologie konzentriert sich auf die
Charakterisierung von protektiven
Immunantworten gegen humanpa-
thogene Viren und untersucht im
Rahmen des Programmbereichs Mo-
lekulare Mechanismen der Viruspatho-
genese die Mechanismen, durch wel-
che diese Viren vom Immunsystem
erkannt werden und versuchen, der
antiviralen Immunitat auszuwei-
chen. Ziel ist es, jene angeborenen
und adaptiven Immunantworten
zu identifizieren, welche entweder
mit einem Schutz vor Neuinfek-
tionen, der Heilung von etablierten
Infektionen oder mit gunstigeren
Krankheitsverlaufen bei chronisch
persistierenden Infektionen assozi-
iert sind. Diese neuen Erkenntnisse
werden es ermdglichen, innovative
Impfungsstrategien und immunthe-
rapeutische Interventionen zu ent-
wickeln (Programmbereich Innovati-
ve Therapieansdtze).

Synopsis of the scientific

working field

The research department Viral Im-
munology focuses on the charac-
terization of protective immune re-
sponses against human pathogenic
viruses. Within the framework of the
program area Molecular Mechanisms
of Viral Pathogenesis, the research
department characterizes the path-
ways by which the immune system
recognizes viral infections, and the
mechanisms that viruses have de-
veloped to evade antiviral immu-

Gruppenvorstellungen — Abteilung Virus Immunologie

nity. The overall goal is to identify
those innate and adaptive immune
responses that are associated with
either protection against viral in-
fections, the cure of established in-
fections, or more favorable disease
outcome in chronic persistent infec-
tions. New findings from these stu-
dies will enable innovative vaccina-
tion strategies and the development
of immunotherapeutic interventions
(program area “Innovative Targets
and Strategies”).

Besondere Erfolge in den Jahren

2021 und 2022

¢ ERC Advanced Grant, welches die
Rolle von HLA Klasse 2 Molekiilen
in der Regulation von NK Zellant-
worten gegen Viren untersucht

¢ DFG Forschungsgruppe 5068 zu
geschlechterspezifischen  Unter-
schieden in Immunantworten

¢ Gemeinsame Untersuchungen mit
Prof. Dr. Dobner und Prof. Dr. Dr.
Bunders zur NK Zell-vermittelten
Kontrolle von Adenoviren

Ausblick/Perspektiven/offene
Forschungsfragen

Ein besonderer Forschungsschwer-
punkt in der Abteilung Virus Immu-
nologie wird in den nachsten Jahren
die Untersuchung der molekularen
Mechanismen sein, welche zu ge-
schlechtsspezifischen Unterschieden
in der Immunantwort gegen Viren
fuhren. Ein weiterer Fokus wird auf
der Untersuchung der Rezeptor/Li-
ganden-Interaktionen liegen, welche
die Erkennung von virusinfizierten
Zellen durch NK-Zellen ermdoglichen.
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Gruppenvorstellungen

Virus-Wirt-Interaktion
Gruppenleitung: Prof. Dr. Wolfram Brune

Kurzvita
Seit 2015 Stellvertretender Wissenschaftlicher Direktor des LIV
Seit 2010 Professor (W3) und Leiter der Abteilung Virus-Wirt-
Interaktion am LIV
2005-2010 Leiter des Fachgebiets Virale Infektionen, Robert
Koch-Institut, Berlin
2005 Habilitation und Facharzt fir Mikrobiologie, Virologie
und Infektionsepidemiologie
2002-2005 Nachwuchsgruppenleiter (Emmy-Noether-Programm)
am Rudolf-Virchow-Zentrum fur Experimentelle Bio-
medizin, Universitat Wirzburg
2003 Postdoktorandenpreis der Robert-Koch-Stiftung
2000-2002 Visiting Research Fellow am Dept. of Molecular Bio-
logy, Princeton University, USA
1996-2000 Wiss. Mitarbeiter am Max-von-Pettenkofer-Institut,
LMU Munchen
1995 Promotion (Dr. med.), Universitat Heidelberg
Mitarbeitende
Abteilungsleiter Prof. Dr. Wolfram Brune
Teamassistenz Ina Podeschwa (seit 01.09.2022), Martina Hintz (bis Juli 2022)

Wissenschaftler®innen  Dr. Enrico Caragliano, Dr. Eléonore Ostermann, Dr. Ana Pinto

Promovierende M. Sc. Giorgia Cimato, M. Sc. Yingqi Deng, M. Sc. Luis Fonseca Brito, Vincent Klatt,
M. Sc.Jan Knickmann, Valentina Konig, M. Sc. Laura-Marie Luoto, M. Sc. Laura Staliunaite,
M. Sc. Irke Wafimann, M. Sc. Linjiang Yang, M. Sc. Tianyu Zhang, M. Med. Xuan Zhou

Technische Angestellte Michaela Bockelmann, Renke Brixel




Abteilung Virus-Wirt-Interaktion

Kurzbeschreibung des
Forschungsfeldes

Die Abteilung Virus-Wirt-Interaktion
beschaftigt sich mit Interaktion von
Herpesviren mit Wirtszellen. Ziel der
Forschung ist es, die Mechanismen
aufzudecken, mit denen Herpesviren
Abwehrreaktionen der Wirtszelle (an-
geborene und intrinsische Immunitat)
beeinflussen. Ein weiterer Fokus liegt
auf der molekularen Grundlage der
Spezies-Spezifitat bestimmter Her-
pesviren. Diese Arbeiten tragen zum
Programmbereich Molekulare Mecha-
nismen der Viruspathogenese sowie
den ubergeordneten Schwerpunkt-
themen Immunkontrolle von Viren und
Determinanten des Wirtsspektrums bei.
Ein Verstandnis der zugrunde liegen-
den Mechanismen soll neue Einbli-
cke in die Abwehrmechanismen des
Wirtes und GegenmaBnahmen des
Virus geben. Darliber hinaus kénnen
Schlisselmolekiile der Virus-Wirt-
Interaktionen als Angriffspunkte fur
neue antivirale Therapien dienen
(Programmbereich Innovative Thera-
pieansdtze).

Synopsis of the scientific

working field

The Research Department Virus-Host
Interaction investigates the interac-
tion of herpes viruses with host cells.
The aim is to uncover the mechanisms
by which herpesviruses subvert host
antiviral defenses (innate and intrin-
sic immunity). Another focus is on the
molecular basis of the host species
specificity of certain herpesviruses.
This work contributes to Program
Area Molecular Mechanisms of Viral
Pathogenesis as well as to the overar-

Besonders nennenswerte Publikationen

ching topics Immune Control of Viruses
and Host Range Determinants. An un-
derstanding of the underlying mech-
anisms should provide new insights
into host defense mechanisms and
viral countermeasures. In addition, key
molecules of virus-host interactions
can serve as targets for new antiviral
therapies (Program Area /nnovative
Antiviral Therapies).

Besondere Erfolge in den Jahren

2021 und 2022

e Entdeckung eines neuen Prinzips
der Entstehung viraler Replikati-
onskompartimente (Caragliano et
al., Cell Reports 2022)

« ldentifizierung eines neuen vira-
len Immunevasionsmechanismus
(Deng et al., in revision)

» Beteiligung an einem DARPA-ge-
forderten internationalen Konsor-
tium zur Entwicklung einer Ulber-
tragbarer Vakzine

Ausblick/Perspektiven/offene
Forschungsfragen

Untersuchungen zur CMV-Pathogene-
seim Mausmodellwerden einen wach-
senden Anteil an den Forschungs-
aktivitaten der Abteilung einnehmen.
Hierzu gehort auch ein kooperatives
Projekt zur konnatalen CMV-Infektion,
welches experimentelle Arbeiten im
Maus-Modell und die Analyse klini-
scher Proben umfasst. Zellkulturmo-
delle zur CMV-Infektion myeloider
Zellen werden ebenfalls vermehrt
genutzt werden, um Aufschliisse Uber
die Infektion dieser Zelltypen und ihre
Rolle bei der Infektion zu gewinnen.

Auszeichnungen & Preise 2021/2022
e Best Presentation Award, International CMV
Workshop 2022, awarded to Enrico Caragliano
e Travel Award, DZIF Annual Meeting 2022,
awarded to Tianyu Zhang

Wichtigste Kooperationspartner*innen
Interne Kooperationspartner*innen:
e Prof. Dr. Adam Grundhoff
e Prof. Dr. Jens Bosse
*  Prof. Dr. Kay Griinewald
e Prof. Dr. Marcus Altfeld

Externe Kooperationspartner*innen:

e Prof. Dr. Melanie Brinkmann, Helmholtz-
Zentrum fiir Infektionsforschung,
Braunschweig

e Prof. Dr. Thomas Schulz, Prof. Martin Messerle,
Medizinische Hochschule Hannover

e Prof. Dr. Thomas Krey, Universitdt zu Liibeck

e Dr. Martin Empting, Helmholtz Institute for
Pharmaceutical Research Saarland

e Prof. Dr. Stipan Jonjic, University of Rijeka,
Kroatien

e Prof. Dr. Michael Jarvis, University of
Plymouth, UK

Prof. Dr. Andrew Davison, MRC Glasgow, UK

e Prof. Dr. Asisa Volz, TiHo Hannover

e Prof. Dr. Hartmut Schliiter, UKE Hamburg

e Prof. Dr. Felix Stahl, UKE Hamburg

e Prof. Dr. Petra Arck, UKE Hamburg

e Dr. Peter Hiibener, UKE Hamburg

e Dr. Lisa Oestereich, BNITM Hamburg

e Caragliano E, Bonazza S, Frascaroli G, Tang J, Soh TK, Griinewald K, Bosse JB, Brune W (2022). Human cytomegalovirus forms phase-separated

compartments at viral genomes to facilitate viral replication. Cell Rep. 2022 Mar 8;38(10):110469.
e Hinte F, Miiller J, Brune W (2021). Viral mediated tethering to SEL1L facilitates ER-associated degradation of IRE1. J Virol., 2021 Jan 20;95(8),;e01990-20.
e Muscolino E, Castiglioni C, Brixel R, Frascaroli G, Brune W (2021). Species-Specific Inhibition of Necroptosis by HCMV UL36. Viruses. 2021 Oct

22,13(11):2134.




@ Gruppenvorstellungen

Virale Transformation
Gruppenleitung: Prof. Dr. Thomas Dobner

Kurzvita
Seit 2009 Wissenschaftlicher Direktor des LIV
Seit 2006 Professor (W3) und Leiter der Abteilung Virale
Transformation am LIV
2002 Habilitation, Medizinische Mikrobiologie, Universitat
Regensburg
1996-2006 Arbeitsgruppenleiter, Institut fur Medizinische
Mikrobiologie und Hygiene, Universitat Regensburg
1993-1995 Postdoktorand, Institut fur Medizinische
Mikrobiologie und Hygiene, Universitdat Regensburg
1991-1993 PostDoc, Department of Molecular Biology, Princeton
University, USA
1990 Promotion (Dr. rer. nat.) Universitat Munchen (LMU)
Mitarbeitende
Abteilungsleiter Prof. Dr. Thomas Dobner

Teamassistenz Edda Renz

Wissenschaftler®innen  Dr. Luca Bertzbach, Dr. Paloma Hildalgo, Dr. Wing Hang Ip, Dr. Konstantin von Stromberg
Promovierende M. Sc. Laura Seddar

Technische Assistenz Gabriele Dobner, M. Sc. Britta Gornott, Dipl. Chem. Tina Meyer




Abteilung Virale Transformation

Kurzbeschreibung des
Forschungsfeldes

Die Forschungsabteilung Virale Trans-
formation befasst sich mit verschiede-
nen Aspekten der Biologie humaner
Adenoviren, insbesondere mit grund-
legenden Fragestellungen zur Steue-
rung des produktiven und latenten
Lebenszyklus sowie der Adenovirus-
vermittelten Zelltransformation. Das
gemeinsame Ziel dieser Arbeiten ist
es, allgemeingiltige und ubergeord-
nete Strategien viraler Replikation,
Persistenz und Onkogenese zu iden-
tifizieren und auf molekularer Ebene
zu verstehen. Analoge, in diesem Be-
reich liegende Forschungskonzep-
te nehmen gegenwartig weltweit
eine zentrale Stellung ein, da sie die
Grundlage fur neue Ansatze in der
Tumortherapie und in der Entwick-
lung antiviraler Wirkstoffe schaffen.
Dementsprechend bewegen sich die
Forschungsprojekte der Abteilung zu
einem groRen Teil im Programmbe-
reich Molekulare Mechanismen der Vi-
ruspathogenese sowie in den Uberge-
ordneten Schwerpunktthemen Virale
Latenz & Persistenz sowie Struktur und
Dynamik viraler Morphogenese, wah-
rend die zunehmend translatorischen
Forschungsarbeiten im zweiten Pro-
grammbereich Innovative Therapiean-
sdtze angesiedelt sind.

Synopsis of the scientific

working field

The research department Viral Trans-
formation addresses various aspects of
human adenovirus biology, in particu-
lar fundamental questions concerning
the control of the productive and la-
tent life cycle and adenovirus-medi-
ated cell transformation. The common
goal of this work is to identify gen-
eralized and higher-level strategies
of viral replication, persistence, and
oncogenesis and to understand them
at the molecular level. Analogous re-
search concepts in this area currently
occupy a central position worldwide,

as they provide the basis for new
approaches in tumor therapy and in
the development of antiviral agents.
Accordingly, the research projects of
the department are located in the
program area Molecular Mechanisms
of Viral Pathogenesis as well as in
the overarching focus areas Viral La-
tency and Persistence and Structure
and Dynamics of Viral Morphogenesis,
while the increasingly translational
research work is located in the sec-
ond program area Innovative Antiviral
Therapies.

Besondere Erfolge in den Jahren

2021 und 2022

e Das DNA-bindende Protein (DBP)
humaner Adenoviren reguliert
den spaten, lytischen Infektions-
verlauf (ber die Etablierung vi-
raler DBP-positiver Replikations-
kompartimente

« Identifizierung und Charakterisie-
rung eines neuen Replikationskom-
partiments im Zellkern Adenovirus-
infizierter Zellen

¢ NK-Zellen schitzen vor Adenovi-
rus-Infektionen durch den aktivie-
renden NK-Zellrezeptor KIR3DS1

Ausblick/Perspektiven/offene
Forschungsfragen

Auf der Grundlage der in den ver-
gangenen Jahren erzielten Ergebnis-
se werden die Forschungsarbeiten in
drei Schwerpunktbereichen fortge-
setzt. Dazu zahlen 1.) die Entwicklung
niedermolekularer Inhibitoren huma-
ner Adenoviren, 2.) die Untersuchun-
gen zur epigenetischen Regulation
der zelluldaren und viralen Transkrip-
tionskontrolle und 3.) die Regulation
viraler Replikationszentren (RCs), spa-
ter Kernkompartimente und Egress-
Komplexe. Weiterhin werden Infek-
tionsmodelle aufgebaut, die sowohl
Untersuchungen zur Etablierung vi-
raler Persistenz als auch Analysen zur
Wirksamkeit antiviraler Wirkstoffe in
Organoiden ermoglichen.

Wichtigste Kooperationspartner*innen
Interne Kooperationspartner*innen:
e Prof. Dr. Marcus Altfeld
e Prof. Dr. Dr. Madeleine Altfeld-Bunders
*  Prof. Dr. Kay Griinewald

Externe Kooperationspartner*innen:

e Prof. Dr. Anja Ehrhardt, Universitdt Witten/
Herdecke

e Prof. Dr. Nicole Fischer, UKE Hamburg

e Prof. Dr. Ramén Gonzdlez, Universidad
Auténoma del Estado de Morelos, Mexico

e Prof. Dr. Roger Grand, University of
Birmingham, CRC Institute for Cancer Studies,
UK

e Dr. Adriana Kajon, Lovelace respiratory
Research Institute, Albuquerque, New Mexico,
USA

e Prof. Dr. Tamar Kleinberger, Technion, Israel
Institute of Technology, Haifa, Israel

e Prof. Dr. Sabrina Schreiner, Institut fiir
Virologie, Freiburg

Besonders nennenswerte Publikationen

e Jung JM, Ching W, Baumdick ME, Hofmann-
Sieber H, Bosse JB, Koyro T, Moller KJ, Wegner
L, Niehrs A, Russu K, Ohms M, Zhang W,
Ehrhardt A, Duisters K, Spierings E, Holzemer
A, Korner C, Jansen SA, Peine S, Konigs
I, Liitgehetmann M, Perez D, Reinshagen
K, Lindemans CA, Altfeld M, Belderbos
M, Dobner T, Bunders MJ. 2021. KIR3DS1
directs NK cell-mediated protection against
human adenovirus infections. Sci Immunol.
6(63):eabe2942.

e Boddin J, Ip WH, Wilkens B, von Stromberg K,
Ching W, Koyuncu E, Bertzbach LD, Dobner
T. 2022. A Single Amino Acid Switch in the
Adenoviral DNA Binding Protein Abrogates
Replication Center Formation and Productive
Viral Infection. mBio. 13(2):e0014422.

e Kolbe V, Ip WH, Kieweg-Thompson L, Lang
J, Gruhne J, Meyer T, Wilkens B, Schie M,
Thiinauer R, Schreiner S, Bertzbach LD,
Rodriguez E, Dobner T. 2022. Conserved
E1B-55K SUMOylation in Different Human
Adenovirus Species Is a Potent Regulator
of Intracellular Localization. J Virol.
96(3):0083821.
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Virale Zoonosen — One Health
Gruppenleitung: Prof. Dr. Gulsah Gabriel

Mitarbeitende
Abteilungsleiterin

Teamassistenz

Wissenschaftlerinnen

Promovierende

Technische Assistenz

Kurzvita
Seit 2018

Seit 2018

2014-2018

2014-2018

2009-2013

2007-2009

2006-2007

Prof. Dr. Guilsah Gabriel
Dipl. Biol. Ute Neumann

Gruppenvorstellungen

Leiterin der Abteilung Virale Zoonosen - One Health
am Leibniz Institut fiir Virologie, Hamburg

W3-Professorin fur Virologie an der Tierarztlichen
Hochschule Hannover

Leiterin der Forschungsgruppe Virale Zoonosen und
Adaptation am Heinrich-Pette-Institut, Leibniz Institut
fiir Experimentelle Virologie

W2 Professorin fiir Virale Zoonosen Universitat zu
Libeck

Leiterin der Emmy Noether Nachwuchsgruppe (DFG)
Influenza Pathogenese Heinrich-Pette-Institut, Leibniz
Institut fiir Experimentelle Virologie

Postdoc, Sir William Dunn School of Pathology,
Universitat Oxford, GroRbritannien

Postdoc, Institut fur Virologie, Philipps Universitat
Marburg, Deutschland

Dr. Amirah Al Jawazneh, Dr. Sebastian Beck, Dr. Nancy Mounogou Kouassi, Dr. Zoé Schmal,

Dr. Stephanie Stanelle-Bertram

M. Sc. Tian Bai, M.Sc. Victoria Pfordt, B. Sc. Fabian David Stoll

Annette Gries, Hanna Jania, Marina Kaiser, Anna Littjohann, Dipl. Bio. Ing. Ursula Miller,

Jenny Ruschinski




Abteilung Virale Zoonosen — One Health

Kurzbeschreibung des
Forschungsfeldes

Influenza A-Viren besitzen ein sehr
breites Wirtsspektrum, das vor al-
lem Vogel, aber auch Menschen und
andere Sauger, wie z.B. Schweine,
Seehunde und Pferde, umfasst. Wild-
enten und andere Wasservogel sind
das Reservoir, in dem alle bisher be-
kannten 16 HA- und 9 NA-Subtypen
zirkulieren. Gelegentlich kdnnen aber
Influenzaviren samtliche Wirtsbarrie-
ren durchbrechen, auf den Menschen
Ubergehen und dort zu Krankheiten
unterschiedlichen Ausmafies flhren.
Ziel der Abteilung Virale Zoonosen -
One Health ist es, virale und zellulare
Determinanten zu identifizieren und
zu charakterisieren, die zum Spezies-
ubergang sowie zur erhohten Patho-
genitat und Transmission von Influen-
zaviren im Sauger beitragen.

Synopsis of the scientific

working field

Influenza A viruses are able to infect
a broad range of species, such as wild
birds, poultry, and many mammalian
species including humans. Migra-
tory birds are considered the natural
reservoir of all influenza A viruses
harboring 16 HA and 9 NA subtypes.
Occasionally, influenza viruses may
cross species barriers and transmit to
humans, leading to a variety of dis-
eases. The aim of the group’s studies
is to identify and characterize viral

and cellular factors, which mediate
interspecies transmission as well as
enhanced pathogenesis and further
transmission between mammalian
hosts.

Besondere Erfolge in den Jahren

2021 und 2022

» Seit 2021: Mitglied der Leopoldina
Arbeitsgruppe COVID-19 und Anti-
viralia

Ausblick/Perspektiven/offene
Forschungsfragen

Untersucht werden die verschiedenen
Aspekte der Erkrankung, die durch
Influenzaviren verursacht werden.
Durch die vergleichenden Analysen
sollen gemeinsame Nenner der sehr
komplexen Pathogenese gefunden
werden. Diese kdnnten langfristig An-
griffspunkte fur eine breitere Thera-
pieform darstellen.

In den letzten Jahren wurde das Re-
pertoire der Abteilung durch weitere
respiratorische Viren, wie zum Bei-
spiel SARS-CoV-2 und RSV, erweitert.
Ziel ist es,zu untersuchen, ob sich das
Wissen der Influenzaforschung auf
andere respiratorische Viren Ubertra-
gen lasst. Damit soll das Verstandnis
hinsichtlich der molekularen Mecha-
nismen der Pathogenese fiir diese Vi-
ren und fur eine zukunftige Therapie-
entwicklung erweitert werden.

Wichtigste Kooperationspartner*innen
Interne Kooperationspartner*innen:
e Prof. Dr. Adam Grundhoff

Externe Kooperationspartner*innen:

e Prof. Dr. Ulrich Schaible, Prof. Dr. Susanne
Kraus-Etschmann, Dr. Michael Wegmann,
Forschungszentrum Borstel

Prof. Dr. Jorg Heeren, Prof. Dr. Benjamin
Ondruschka, UKE Hamburg

e Prof. Dr. Ab Osterhaus, Prof. Dr. Wolfgang
Baumgdrtner, Prof. Dr. Silke Rautenschlein,
Prof. Dr. Franziska Richter, Prof. Dr. Maren
Kadckritz von Blickwede, Stiftung Tierdrztliche
Hochschule Hannover

*  Prof. Dr. Tobias Welte, Medizinische
Hochschule Hannover

e Prof. Dr. Hiroshi Nishiura, Kyoto University

Besonders nennenswerte Publikationen

e Bai T, Chen Y, Beck S, Stanelle-Bertram S,
Mounogou NK, Chen T, Dong J, Schneider B,
Jia T, Yang J, Wang L, Meinhardt A, Zapf A,
Kreienbrock L, Wang D, Shu Y and Gabriel
G. (2022). Low testosterone levels in H7N9
infected men correlate with high cytokine
responses and lethal outcome: a retrospective
cohort study. Nat Commun, 13(1):6936.

e Zickler M, Stanelle-Bertram S, Ehret
S, Heinrich F, Lange B, Schaumburg B,
Mounogou Kouassi N, Beck S, Jdckstein MY,
Mann O, Krasemann S, Schroder M, Jarczak
D, Nierhaus A, Kluge S, Peschka M, (...),
Ondruschka B, Heeren J; Gabriel G* (2021).
Replication of SARS-CoV-2 in adipose
tissue determines organ and systemic lipid
metabolism in hamsters and humans.
*equally contributed. Cell Metab. 34(1):1-2.

e Schroeder M, Schaumburg B, Mueller Z,
Parplys A, Jarczak D, Roed! K, Nierhaus A, de
Heer G, Grensemann J, Schneider B, Stoll F,
Bai T, Jacobsen H, Zickler M, Stanelle-Bertram
S, Klaetschke K, Renné T, (...), Kluge S* &
Gabriel G* (2021). High estradiol and low
testosterone levels are associated with critical
illness in male but not in female COVID-19
patients: a retrospective cohort study. *equally
contributed. Emerg Microbes Infect. 2021
Dec;10(1):1807-1818.




Gruppenvorstellungen

Strukturelle Zellbiologie der Viren
Gruppenleitung: Prof. Dr. Kay Grunewald

Kurzvita

2022-2023 Wissenschaftlicher Direktor des Centre for Structural
Systems Biology (CSSB), Hamburg

2020-2021 Stellvertretender Wissenschaftlicher Direktor
des Centre for Structural Systems Biology (CSSB),
Hamburg

Seit 2017 Professor fir Strukturelle Virologie (W3), Institut
fur Biochemie und Molekularbiologie, Universitat
Hamburg und Leiter der Forschungsabteilung
Strukturelle Zellbiologie der Viren am Leibniz-Institut
fiir Virologie (LIV,ehemals HPI), Hamburg

2017-2027 Gastprofessor fur Structural Cell Biology, Universitat
Oxford, UK

Seit 2014 Direktoriumsmitglied am Centre for Structural
Systems Biology (CSSB), Direktor der Multi-User-
Kryo-EM-Technologieplattform und Co-Direktor
der Core Facility Advanced Light and Fluorescence
Microscopy (ALFM), Hamburg

2013-2018 Assoziierter Wissenschaftler, Diamond Light Source,
Harwell, UK

2013-2017 Professor fur Structural Cell Biology, Universitat
Oxford, UK

2009-2017 Gruppenleiter und Leiter des Oxford Particle
Imaging Centre (OPIC), Universitat Oxford, Division
of Structural Biology, Wellcome Centre for Human
Genetics, Oxford, UK

2004-2009 Emmy-Noether-Nachwuchsgruppenleiter am Max-
Planck-Institut fiir Biochemie, Martinsried

2004 Wissenschaftler am Max-Planck-Institut flr
Biochemie, Martinsried

2002-2003 Postdoktorand an den National Institutes of Health
(NIH), Laboratory of Structural Biology Research,
Bethesda, USA

2001 Postdoktorand an der Friedrich-Schiller-Universitat
Jena und am Max-Planck-Institut fiir Biochemie,
Martinsried




Abteilung Strukturelle Zellbiologie der Viren

Kurzbeschreibung des
Forschungsfeldes

Zellen bilden die kleinsten autono-
men Einheiten des Lebens. Supramo-
lekulare Komplexe fuhren alle we-
sentlichen zellularen Funktionen und
Prozesse aus und stellen gleichzeitig
die grundlegenden Strukturelemen-
te der Zellen dar. Diese streng regu-
lierte strukturelle und funktionelle
Organisation einer Zelle ist derzeit
nur rudimentdr verstanden. Viren und
deren Interaktionen mit Wirtszellen
stellen ein attraktives Modellsystem
zur Analyse von makromolekularen
Interaktionen dar. Die Aufklarung
der dynamischen Virus-Wirt-Interak-
tionen und der zugrunde liegenden
Mechanismen ist elementar fir das
Verstandnis der Komplexitat von vi-
ralen Infektionen. Das Verstandnis der
Gesamtheit eines viralen ,Lebenszy-
klus“ erfordert methodische Ansétze,
die es erlauben, diese verschiedenen
transienten Strukturen und Zustande
in ihrer natiirlichen Umgebung zu stu-
dieren. Die Arbeitsgruppe verwendet
dazu die Kryo-Elektronentomografie
(KryoET) in Kombination mit anderen
Techniken, um ausgewahlte Aspekte
dieses hochgeordneten Netzwerkes
zu untersuchen und Proteinkomplexe
in situ zu analysieren. Die Probenvor-
bereitung durch schnelles Einfrie-
ren, unter Ausbildung amorphen Ei-
ses, sorgt fUr einen ausgezeichneten
Strukturerhalt bin hin zum atomaren
Detail.

Synopsis of the scientific

working field

Cells constitute the smallest auton-
omous units of life. Supramolecular
complexes carry out essentially all
functions and processes and form the
cell’s structural elements. The tightly
regulated structural and functional
organization of a cell at this level is
currently only rudimentary under-
stood. Viruses and their interactions
with host cells provide attractive
model systems for studying macromo-

lecular interactions. Unraveling the
mechanisms underlying the dynamic
interactions of viruses with their host
cells at this level is crucial to under-
stand the complexity of a viral infec-
tion. A comprehensive analysis of the
cellular organization and its dynam-
ic changes in the course of the viral
‘life cycle’ requires tools that allow for
studying these complexes in their na-
tive environment. The group applies
cryo-electron tomography (cryoET) in
combination with other complemen-
tary techniques to approach selected
aspects of this highly ordered net-
work analyzing protein complexes in
situ. Sample preparation by fast vitri-
fication, i.e. embedding in amorphous
ice, ensures excellent preservation of
structure, down to the atomic level.

Besondere Erfolge in den Jahren
2021 und 2022

Die Identifikation von Molekiilen in
elektronentomografischen Datensat-
zen ist eine der groRen Herausforde-
rungen bei der Analyse von KryoET-
Daten. Unsere Arbeitsgruppe hat dazu
in Zusammenarbeit mit Wissenschaft-
lerinnen und Wissenschaftlern der
Universitat Oxford (UK) eine Methode
entwickelt, die funktionalisierte DNA-
Origamis in der Form von ,StrafRen-
schildern® (signposts) verwendet. So
konnten wir Proteine auf komplexen
Zelloberflachen identifizieren. Die da-
raus resultierende Publikation (Silves-
teretal. (2021) Cell 184(4):1110-1121.
el6.) wurde 2022 mit dem ,Outstan-
ding Paper Award (OPA)” der Europai-
schen Mikroskopischen Gesellschaft
(EMS) in der Kategorie ,Instrumenta-
tion and Technique Development” aus-
gezeichnet.

Gefordert durch das Leibniz SAW Pro-
gramm haben wir in Zusammenarbeit
mit den Arbeitsgruppen von Maria
Rosenthal (BNITM, Hamburg) und Ste-
phen Cusack (EMBL, Grenoble) weitere
der multifunktionalen L-Proteine von
Bunyaviren strukturell charakterisiert.

Besonders nennenswerte Publikationen
Villalta A, Schmitt A, Estrozi LF, Quemin ERJ,
Alempic IM, Lartigue A, PraZdk V, Belmudes
L, Vasishtan D, Colmant AMG, Honor FA,
Couté Y, Griinewald K, Abergel C. (2022) The
giant mimivirus 1.2 Mb genome is elegantly
organized into a 30-nm diameter helical
protein shield. Elife 11:¢77607.

Kouba T, Vogel D, Thorkelsson SR, Quemin ERJ,
Williams HM, Milewski M, Busch C, Glinther S,
Griinewald K, Rosenthal M, Cusack S (2021)
Conformational changes in Lassa virus L
protein associated with promoter binding
and RNA synthesis activity. Nat Commun.
12(1):7018.

Silvester E, Vollmer B, PraZdk V, Vasishtan

D, Machala EA, Whittle C, Black S, Bath J,
Turberfield AJ, Griinewald K, Baker LA (2021)
DNA origami signposts for identifying
proteins on cell membranes by electron
cryotomography. Cell 184(4):1110-1121.e16.




Wichtigste Kooperationspartner*innen
Interne Kooperationspartner*innen:
e Prof. Dr. Jens Bosse
e Prof. Dr. Wolfram Brune
e Prof. Dr. Thomas Dobner
e Prof. Dr. Maya Topf

Externe Kooperationspartner*innen:

e Prof. Dr. Lindsay Baker, Universitdt Oxford, UK

e Prof. Dr. Montse Barcena, Leiden, NL

e Prof. Dr. Stephen Cusack, EMBL Grenoble,
France

e Prof. Dr. lleana M. Cristea, Princeton
University, USA

e Prof. Dr. Tim Gilberger, BNITM/UHH/CSSB,
Hamburg

e Prof. Dr. Dirk Gérlich, MPI Gottingen, DE

e Prof. Dr. Rainer Kaufmann, UHH/CSSB,
Hamburg, DE

e Prof. Dr. Thomas Krey, Universitdt zu Liibeck,
DE

e Prof. Dr. Thomas C. Mettenleiter, FLI Riems,
Greifswald, DE

e Prof. Dr. Félix A. Rey und Dr. Marija Backovic,
Institut Pasteur, Paris, France

e Prof. Dr. Carol Robinson, Universitdt Oxford,
UK

e Dr. Maria Rosenthal und Prof. Dr. Stephan
Glinther, BNITM, Hamburg, DE

e Prof. Dr. Kostas Thalassinos, University
College London, UK

e Prof. Dr. Harald Wodrich, Université de
Bordeaux, France

Auszeichnungen & Preise 2021/2022

e Marie Sktodowska-Curie Individual Fellowship
Award 2022 an Dr. Emily Machala

e Wellcome Trust ,Early Career Award” 2022 an
Dr. Emma Silvester fiir eigene Arbeitsgruppe
am Kavli Institut der Universitdt Oxford, UK

e European Microscopy Society (EMS)
,Outstanding Paper Award (OPA)” 2022 in der
Kategorie ,Instrumentation and Technique
Development” fiir Silvester et al. 2021 Cell
184(4):1110-1121

o ATIP-Avenir Award 2022 als
Nachwuchsgruppenleiterin am 12BC Paris-
Saclay, Frankreich an Dr. Emmanuelle Quemin

e Klaus Tschira Boost Fund Award 2021 an
Dr. Emmanuelle Quemin

e Gruppenleiterposition 2021 an Dr. Lindsay
Baker am Kavli Institut der Universitdt Oxford,
UK

So konnten wir verschiedene Kon-
formationsanderungen im L-Protein
des Lassa-Virus, dem Verursacher von
schweren hamorrhagischen Fiebern,
verschiedenen  Funktionszustanden,
zum Beispiel Promotor-Bindung oder
RNA-Synthese, zuordnen (Kouba et al.
(2021) Nat Commun. 12(1):7018.).

In Zusammenarbeit mit der Arbeits-
gruppe von Chantal Abergal (CNRS/
Aix-Marseille Université, Marseille)
konnte die Architektur des Mimivi-
rus, einem Vertreter der sehr grofien
DNA-Viren, sowie die intravirale Orga-
nisation seines Genoms in Form einer
Helix von 30 nm Durchmesser aufge-
klart werden (Villalta et al. (2022) Elife
11:e77607).

Auch die Kooperation mit Arbeits-
gruppen am CSSB haben wir wei-
ter vertieft. Besonders zu nennen
sind hier die Arbeiten gemeinsam
mit der Gruppe von Tim Gilberger
(BNITM/UHH, Hamburg) zum Para-
siten Plasmodium falciparum, dem
Erreger der Malaria. Hier haben wir
gemeinsam Veranderungen der sub-
zelluldren Architektur im Verlauf der
verschiedenen Stadien des Lebenszy-
klus dieses eukaryotischen Pathogens
untersucht: Unter anderem konnten
wir eine unerwartete Variabilitat im
molekularen Aufbau der Zytoskelett-
Elemente (Mikrotubuli) aufzeigen.
Zudem hat unsere Arbeitsgruppe ge-
meinsam mit Meytal Landau (Tecnion,
Haifa) wahrend und nach ihrem ,Sab-
batical’am CSSB eine viel beachtetet
Studie zur Struktur zweier antimikro-
bialer cross-B amyloid Fibrillen aus
Amphibien verodffentlicht (Blcker et
al. (2022) Nat. Commun. 13(1):4356.).

Ausblick/Perspektiven/offene
Forschungsfragen

Die molekularen Mechanismen, die
zu Membranmodulationen im Verlauf
der zellularen Infektion von Herpes-,
Bunya- und Adenoviren fiihren, ste-
hen auch kinftig im Mittelpunkt. Die

Gruppenvorstellungen

Gruppe arbeitet weiter am Verstand-
nis des Zusammenspiels verschiede-
ner viraler Glykoproteine und deren
Konformationsanderungen bei der
Membranfusion im Verlauf des Zell-
eintritts von Herpesviren. Auch die
Assemblierung groRer DNA-Viren ein-
schlieBlich von Poxviren wie Vaccinia-
Virus wird ein aktuelles Arbeitsthema
bleiben. Entlang der biologischen Fra-
gestellungen werden auch neuartige
methodische Ansatze entwickelt und
verfeinert, beispielsweise Labelling
mit DNA-Origami-Nanostrukturen,
Arbeitsablaufe fir effizientere kor-
relative Kryo-Mikroskopie sowie die
Etablierung von KryoET-Arbeitsablau-
fen auch fir komplexere biologische
Untersuchungssysteme wie Organoi-
de.

Zu letzterem Aspekt arbeiten wir
eng zusammen mit Wissenschaftle-
rinnen und Wissenschaftlern am LIV
und am UKE und deren einschlagiger
vorhandener Expertise. Dazu werden
auch auf unserer Seite die bisherigen
Arbeitsablaufe in der KryoET ange-
passt und ausgeweitet (sogenannte
waffle method” sowie ,lift-out tech-
nique”). Gleichzeitig wird die Arbeit
an Neuronen als relevante Wirts-
zellen fiir neurotrope Herpesviren in
bereits bestehenden Kollaborationen
forciert. Darliber hinaus werden wir
die Forschung an neu auftretenden
Viren (Bunya-, Arenaviren) intensivie-
ren (Teilprojekt in DFG SFB-Antrag
gestellt; ERC Synergie-Grant zur The-
matik beantragt; hamorrhagische Fie-
ber verursachende Viren als ein Fokus
im Exzellenzclusterantrag ,Gateways
to Health“ der UHH, bei dem K. Griine-
wald Sprecher ist) und von in vitro auf
zellulare Studien ausweiten. Ebenso
werden wir Synergien mit Gruppen
am LIV, die an Flaviviren arbeiten, nut-
zen, um mit diesen gemeinsam Wege
fur subzelluldare Interaktionsstudien
anzugehen. Das in naher Zukunft be-
reitstehende Labor der biologischen
Schutzstufe 3 (BSL-3) am CSSB, mit



Abteilung Strukturelle Zellbiologie der Viren

dedizierten Mdglichkeiten fur state-
of-the-art Imaging-Technologien ein-
schliefilich KryoEM und KryoET, wird
die Forschung der Gruppe nachhaltig
unterstlitzen und beeinflussen. Nicht
zuletzt wurden im Berichtzeitraum
Arbeiten zur Aufklarung der Struktur
des Terminase-Proteins des humanen
Cytomegalie-Virus begonnen. Dieses
stellt das Zielmolekul fiir den jungst

zugelassenen antiviralen Wirkstoff
Letermovir dar. Die Arbeiten sollen in
Zukunft mit Partnern von der Medi-
zinischen Hochschule Hannover und
dem Helmholtz-Zentrum fur Infek-
tionsforschung in Braunschweig im
Rahmen des DZIF (Deutsches Zent-
rum fir Infektionsforschung) vertieft
werden.

Mitarbeitende
Abteilungsleiter

Stellv. Abteilungsleiter
Teamassistenz
Projektkoordination

Wissenschaftler*innen

Promovierende

Studierende/Praktikanten

Technische Assistenz

Prof. Dr. Kay Griinewald

Dr. Christoph Hagen

Susanne Sindermann (seit 10/2022), Debora Lage (bis 07/2022)
Dr. Frederike Ahr (bis 11/2022), Dr. Ronja Markworth (seit 01/2023)

Dr. Lindsay Baker (bis 08/2021), Dr. Susan Black (bis 08/2022), Dr. Robert Blicker

(bis 10/2021), Cornelia Cazey (Gast), Dr.Josie Ferreira (bis 02/2022), Dr. Linda Franken
(bis 04/2022), Dr.Jan Hellert, Dr. Ulrike Laugks (Gast), Tim Laugks (Gast), Dr. Wolfgang
Lugmayr (Gast), Dr. Emily Machala (seit 03/2023 Gast), Dr. Vojtéch Prazak,

Dr. Emmanuelle Quemin (bis 11/2021), Dr. Carolin Seuring (Gast), Dr. Emma Silvester

(bis 08/2022), Dr. Daven Vasishtan (bis 08/2022), Dr. Benjamin Vollmer (seit 04/2022

Gast), Dr. Harry Williams (Gast)

Tim Benecke (Gast), Simon Corroyer-Dulmont, Henriette Ebel, Clara Andrea Feldmann,
Robert Gebauer, Yuhao Han, Yuliia Mironova, Rene Rosch (Gast), Karin Ruban (Gast),
Sigurdur Rafn borkelsson (bis 08/2022)

Marit-Runa Jonsson (seit 04/2023), Paul Meyfarth, Fanny Ott (seit 08/2023),
Marcel Zimmeck (bis 05/2023)

Julia Sandberg (bis 03/2023), Simone Trager (seit 04/2023)

Assoziierte Technologieplattform Mikroskopie und Bildanalyse (TP-MIA)

Leiter Technologieplattform
Lichtmikroskopie

Leiter Technologieplattform
Elektronenmikroskopie

Wissenschaftlerinnen
Promovierende

Technische Assistenz

Dr. Roland Thiinauer

Dr.Rudolph Reimer
Dr. Christian Conze (seit 11/2022), Dr. Marcel Schie (bis 04/2023)
Florian Sommer

Sebastian Kuhn, Carola Schneider, Marc Steinmeyer



Gruppenvorstellungen

Integrative Virologie
Gruppenleitung: Prof. Dr. Maya Topf

Kurzvita
Seit 2020 Leiterin der Abteilung Integrative Virologie am
Leibniz-Institut fiir Virologie (LIV), Hamburg (Teil des
Leibniz-WissenschaftsCampus InterACt, lokalisiert am
Centre for Structural Systems Biology, CSSB)
Professorin (W3) am Universitatsklinikum Hamburg-
Eppendorf (UKE)
2016 Professorin fur Structural and Computational Biology
am Institute of Structural and Molecular Biology
(ISMB, Birkbeck College and UCL) IS
2013-2016 Reader am ISMB
2012-2013 Lecturer am ISMB
2006-2012 Career Development Fellow am ISMB
2003-2006 Postdoktorandin am Department of
Biopharmaceutical Sciences an der University of
California San Francisco (UCSF)
2002 Promotion im Fach Chemie an der University of
Oxford
Mitarbeitende
Abteilungsleiterin Prof. Dr. Maya Topf
Teamassistenz Dr. Laetitia Adler-Ohde

Wissenschaftler*innen  Dr.Joseph Beton, Dr. Manaz Kaleel, Dr. Aaron Sweeney, Dr. Sanjana Nair, Dr. Matthias Pfeifer
(UKE, LIV Gast), Dr. Mauro Maiorca (UKE, LIV Gast), Dr. Karen Manalastas-Cantos (UHH, LIV Gast),
Dr. Guendalina Marini (UKE, LIV Gast)

Promovierende Thomas Mulvaney, Luca Genz

Technische Assistenz Birgit Martens




Abteilung Integrative Virologie

Kurzbeschreibung des
Forschungsfeldes:

Die Gruppe um Prof. Maya Topf hat
sich auf integrative Modellierungs-
methoden spezialisiert, die darauf
abzielen, die Strukturen grofer ma-
kromolekularer Komplexe, insbeson-
dere von Viren, aufzuklaren. lhre For-
schungsansatze zielen darauf ab, die
Kluft zwischen der molekularen und
der zellularen Ebene zu Uberbricken,
indem experimentelle Daten besser
interpretiert werden. Sie analysieren
auch Protein-Protein-Interaktions-
netzwerke, verwenden Kl-basierte An-
satze zur Vorhersage und Bewertung
von Strukturmodellen und entwerfen
Experimente zur Uberpriifung der
Modelle. Dariiber hinaus entwickeln
sie Methoden fir das Andocken klei-
ner Molekile. Derzeit konzentriert
sich ihre Forschung auf Daten aus
Kryo-EM, Kryo-ET und Massenspektro-
metrie und wird auf Herpesviren und
Arenaviren angewandt. Ein weiteres
Thema sind porenbildende Proteine
aus der MACPF-Familie.

Die Gruppe befasst sich mit folgenden
Schlusselfragen:

1. Wie konnen wir mehr Informa-
tionen aus experimentellen Daten
extrahieren, z. B. aus niedrig auf-
geldsten KryoEM-Karten oder aus
der Crosslinking-Massenspektro-
metrie?

2. Konnen wir neue Komplexe aus
Protein-Protein-Interaktionsnetz-
werken (PPI) identifizieren und ihre
Struktur vorhersagen?

3. Kdnnen wir das Andocken kleiner
Molekile und das virtuelle Scree-
ning mithilfe niedrig aufgeloster
KryoEM-Daten verbessern?

4. Konnen wir Kl-basierte Ansatze mit
unseren biophysikalischen Berech-
nungsmethoden kombinieren, um
deren Leistung zu verbessern?

Die Gruppe legt Wert auf offene Wis-
senschaft und stellt die von ihr ent-
wickelten Pakete, darunter TEMPy,
Flex-EM, RIBFIND und TEMPy-REFF,
als Teil der CCP-EM-Software-Suite
und auf ihrer Website zur Verfiigung.
TEMPy, eine Python-Bibliothek, er-
moglicht die Anpassung, Analyse und
Bewertung von atomaren Strukturen
in Dichtekarten. Sie wird zum Beispiel
fur die Modellbewertung bei Kryo-
EM-Modellierungsaufgaben und von
der  Elektronenmikroskopie-Daten-
bank (EMDB) verwendet. Sie integrie-
ren auch Informationen aus der ver-
netzenden Massenspektrometrie in
ihre Modellierungspipeline. Ihre Tools
konnen PPI-Netzwerke kartieren, vor-
hersagen und die entsprechenden
Strukturmodelle bewerten.

Synopsis of the scientific

working field

The Topf group specializes in inte-
grative modelling methods, aiming
to elucidate the structures of large
macromolecular complexes, especial-
ly from viruses. Their approaches aim
to bridge the gap between molecular
and cellular levels by better inter-
preting experimental data. They also
analyze protein-protein interaction
networks, use Al-based approaches to
predict and assess structural models,
and design experiments to test the
models. Additionally, they develop
methods for small molecule docking.
At present, their research focuses on
data from cryoEM, cryoET, and Mass
Spectrometry, and is applied to her-
pesviruses and arenaviruses. Addi-
tional topic is pore-forming proteins
from the MACPF family.

Besonders nennenswerte Publikationen
Malhotra S, Joseph AP, Thiyagalingam J, Topf
M. (2021) Assessment of protein-protein
interfaces in cryo-EM derived assemblies.
Nat Commun doi.org/10.1038/541467-021-
23692-x.

Cragnolini T, Sahota H, Joseph AP, Sweeney
A, Malhotra S, Vasishtan D, Topf M (2021)
TEMPy2: A Python library with improved

3D electron microscopy density-fitting and
validation workflows. Acta Crystallogr Sect D
Struct Biol 77:41-47.

Cragnolini T, Kryshtafovych A, Topf M. (2021)
Proteins 89:1949-1958. Cryo-EM targets in
CASP14.



http://doi.org/10.1038/s41467-021-23692-x
http://doi.org/10.1038/s41467-021-23692-x

Gruppenvorstellungen — Abteilung Integrative Virologie

den zu erstellen. Konkret wenden
wir unsere Ansatze zur Untersuchung
verschiedener Virusfamilien an,insbe-
sondere Herpesviren und Arenaviren.
Im Folgenden sind die spezifischen
Meilensteine fiir die nachsten 3 Jahre

Wichtigste Kooperationspartner*innen The group addresses key questions:
Interne Kooperationspartner*innen:

*  Prof. Dr. Kay Griinewald 1. How can we extract more informa-
e Prof Dr. Charlotte Uterecht tion from experimental data, such

*  Prof. Dr. Jens Bosse as low-resolution cryoEM maps or

crosslinking mass spectrometry?

Externe Kooperationspartner*innen: 2. Can we identify new complexes aufgefiihrt:
«  Prof. Dr. Helen Saibil, Birkbeck University of from protein-protein interaction
London (PPI) networks and predict their 1. Virus-Baugruppen: Das Verstand-
«  Prof. Dr. Manju Kurian, University College structure? nis der Struktur und Funktion von
London 3. Can we improve small molecule Viren ist ein Schlusselaspekt unse-
«  Prof. Dr. Konstantinos Thalassinos, University docking and virtual screening us- rer Forschungsvision. Wir werden
College London ing low resolution cryoEM data? Ansatze entwickeln, um nicht nur
*  Prof. Dr. Thomas Krey, Universitiit Liibeck 4. Can we combine Al-based ap- intravirale  Protein-Protein-Inter-

e Dr. Martyn Winn, Science and Technology
Facilities Council Swindon Wiltshire

proaches with our computational
biophysical methods to improve
their performance?

The group values open science and
shares their developed packages, in-
cluding TEMPy, Flex-EM, RIBFIND, and
TEMPy-REFF, as part of the CCP-EM
software suite and on their website.
TEMPy, a Python library, enables fit-
ting, analyzing, and assessing atomic
structures in density maps. It is used
for example for model assessment in
cryo-EM modelling challenges and by
the Electron Microscopy Data Bank
(EMDB). They also integrate crosslink-
ing mass spectrometry information
into their modelling pipeline. Their
computational tools can map and
predict PPl networks and assess the
corresponding structural models.

Besondere Erfolge in den Jahren
2021 und 2022

Co-organiser of CASP15, Dec 2022
(https://predictioncenter.org/
caspl5/index.cgi)

Co-organiser, EMBO  practical
course - Practical Integrative Struc-
tural Biology, Hamburg Nov 2022

Ausblick/Perspektiven/offene
Forschungsfragen

Unsere

Forschungsvision  besteht

darin, den Bereich der integrativen
Strukturmodellierung voranzutreiben,
die verschiedene Datenquellen kom-
biniert, um genaue und umfassende
Modelle von Makromolekilverban-

. KryoEM

aktionsnetzwerke, sondern auch Vi-
rus-Wirt-Netzwerke vorherzusagen.
Wir werden neue rechnerische An-
satze erforschen,um die Netzwerke
zu clustern und sie mithilfe von Kl-
basierten Ansatzen, wie Alphafold2,
strukturell zu modellieren.

. Integrative Modellierung: Wir wer-

den weitere Fortschritte auf dem
Gebiet der Kryo-EM-Karten und
der Modellvalidierung erzielen, um
die Genauigkeit und Zuverlassig-
keit der Analyse und Interpretation
von Kryo-EM-Daten zu verbessern.
Neue Software, die in der Gruppe
entwickelt wird, soll der Gemein-
schaft zur Verfugung gestellt wer-
den. Aufterdem werden wir neue
Scores entwickeln, um Modelle
anhand von Daten aus der Vernet-
zungsmassenspektrometrie  und
der Wasserstoffaustauschmassen-
spektrometrie zu bewerten.

und Arzneimittelentde-
ckung: Wir werden unsere Be-
rechnungspipeline  weiterentwi-
ckeln, um KryoEM-Daten fiir das
Andocken kleiner Molekile und
das virtuelle Screening zu nutzen.
Daruber hinaus werden wir unse-
re Nasslabor-Assays weiter opti-
mieren, um die Wechselwirkungen
zwischen Proteinen, Peptiden und
kleinen Molekiilen zu testen, und
sie anwenden, um die Hemmung
von Komplexen zu testen, die von
Viren (z. B. vom Lassa-Virus) gebil-
det werden.






Gruppenvorstellungen

Virus Genomik
Gruppenleitung: Prof. Dr. Adam Grundhoff

Kurzvita

Seit 2013 Professor fur Virus Genomik am Leibniz-Institut fiir
Virologie (LIV), Hamburg

Seit 2011 Leiter der Forschungsgruppe Virus Genomik und
Leiter der Technologieplattform Hochdurchsatz-
Sequenzierung am Leibniz-Institut fiir Virologie (LIV),
Hamburg

2005-2011 Unabhdngiger Nachwuchsgruppenleiter am Leibniz-
Institut fiir Virologie (LIV)

2004-2005 Assistant Specialist an der G.W. Hooper Foundation,

Department of Microbiology, University of California,
San Francisco, USA

1999-2004 HHMI Post-doctoral Research Fellow an der
University of California in San Francisco, Howard
Hughes Medical Institute, Labor von Prof. Donald E.
Ganem

1996-1999 Promotionsarbeit (Dr. rer. nat) an den
Universitatskliniken des Saarlandes, Homburg,
Labor von Prof. Friedrich Grasser

Mitarbeitende
Forschungsgruppenleiter Prof. Dr. Adam Grundhoff

Teamassistenz Christine Block

Wissenschaftler*innen Dr. Thomas Gulnther, Dr. Simon Weifimann, PD Dr. Nicole Fischer (Gast)

Bioinformatiker Dr. Alexis Robitaille

Promovierende M. Sc. Romina Vargas Ayala, M. Sc. Heidi Meifiner, M. Sc.Jacqueline Nakel,
M. Sc.Jan Knickmann (Ko-Betreuung mit W. Brune)

Master Student*innen Emilie Egert, Armin Glnther, Henry Scheibel

Technische Assistenz Marion Ziegler

Technologieplattform Hochdurchsatz-Sequenzierung
Wissenschaftler Dr. Patrick Blumke (seit 2022)

Bioinformatiker Dr. Sanamjeet Virdi

Technische Assistenz Susanne Hoibian, Kerstin Reumann



Forschungsgruppe Virus Genomik

Kurzbeschreibung des
Forschungsfeldes

Die Forschungsgruppe Virus Genomik
untersucht genetische, epigenetische
und post-transkriptionelle Regula-
tionsmechanismen tumorigener Her-
pes- und Polyomaviren. Dazu werden
experimentelle Infektions- und La-
tenzmodelle in Verbindung mit sys-
tembiologischen  Analysemethoden
eingesetzt. Das Ziel der Forschung
in den beiden Programmbereichen
Molekulare Mechanismen der Viruspa-
thogenese und Innovative Therapiean-
sdtze ist es, mithilfe vergleichender
Untersuchungen allgemeingiiltige
Prinzipien der viralen Persistenz und
Pathogenese  abzuleiten, welche
nachfolgend zur Entwicklung neuer
Interventionsstrategien genutzt wer-
den kénnen. Darliber hinaus nutzt die
die Gruppe ihre analytische Expertise,
um zusammen mit der angeschlosse-
nen Technologieplattform Hochdurch-
satz-Sequenzierung virale Erreger in
klinischen Proben zu untersuchen,
etwa zur Aufklarung von Ausbruchs-
geschehen oder zur Identifizierung
von unbekannten Pathogenen.

Synopsis of the scientific

working field

The research group Virus Genomics
investigates genetic, epigenetic and
post-transcriptional regulatory mech-
anisms of tumorigenic herpes- and
polyomaviruses. To this end, experi-
mental infection and latency models
are used in conjunction with systems
biology analysis methods. The aim of
the research in the two program areas
Molecular Mechanisms of Viral Patho-
genesis and Innovative Antiviral Thera-
pies is to derive generally applicable
principles of viral persistence and
pathogenesis, which can subsequent-
ly be used to develop new interven-
tion strategies. In addition, together
with the associated technology plat-
form High-Throughput Sequencing, the
group uses its analytical expertise to
investigate viral pathogens in clinical

samples, for example to elucidate out-
break events or to identify unknown
pathogens.

Besondere Erfolge in den Jahren

2021 und 2022

» Projektforderung zur vergleichen-
den Untersuchung der Rolle epige-
netischer Latenzmechanismen in-
nerhalb der DFG Forschungsgruppe
FOR 5200, DEEP-DV (Disrupt,
Evade, Exploit - Gene expression
and host response programming in
DNA virus infection; Sprecherinnen
N. Fischer und M. Brinkmann)

» Sequenzierung viraler Genome in
rund 19.000 Proben im Rahmen
der durch die Hansestadt Hamburg
geforderten und gemeinsam mit
dem UKE betriebenen Surveillance
Plattform (HHSurv) zur fortlaufen-
den Uberwachung von SARS-CoV-2
Varianten in der Metropolregion

¢ Fortlaufenden Unterstitzung der
Hamburger Gesundheitsbehdrden
bei der Aufklarung von SARS-CoV-2
Ausbriichen in Schulen, Kinderta-
gesstaten, Altenheimen und Kran-
kenhdusern

» DFG-gefordertes Projekt zur Unter-
suchung des Ursprungs von SARS-
CoV-2 Varianten in Langzeit-infi-
zierten Patienten (Heyer, Guinther
et al., Cell Rep Med 2022)

Ausblick/Perspektiven/offene
Forschungsfragen

Wahrend der Pandemie machte die
Analyse von SARS-CoV-2 Varianten ei-
nen wesentlichen Teil der Tatigkeiten
der Gruppe aus. Demgegeniiber wird
der Schwerpunkt der Forschungsak-
tivitaten in den kommenden Jahren
wieder auf der Erforschung human-
pathogener Herpes- und Polymaviren
liegen. Dabei beabsichtigt die Gruppe
insbesondere, ihre Forschung auf wei-
tere Erreger (z.B. EBV) auszuweiten,
um mithilfe vergleichender Untersu-
chungen fundamentale Latenzmecha-
nismen zu identifizieren. Ein weiterer,
durch das DZIF geforderter Schwer-
punkt wird in der Optimierung antivi-
raler Substanzen zur Inhibition huma-
ner Polyomaviren bestehen.

Besonders nennenswerte Publikationen

e Heyer A, Glinther T, Robitaille A,
Liitgehetmann M, Addo MM, Jarczak D, Kluge
S, Aepfelbacher M, Schulze Zur Wiesch J,
Fischer N, Grundhoff A. Remdesivir-induced
emergence of SARS-CoV2 variants in patients
with prolonged infection. Cell Rep Med. 2022
Sep 20;3(9):100735.

e Nakel J, Robitaille A, Giinther T, Rosenau
L, Czech-Sioli M, Plenge-Bdnig A, Biihler
S, Wille A, Jakubowski E, Pruskil S, Wahlen
M, Indenbirken D, Norz D, Liitgehetmann
M, Aepfelbacher M, Grundhoff A; Grolle B}
Fischer N* (*co-correspondence) . Comparing
susceptibility and contagiousness in
concurrent outbreaks with a non-VOC and the
VOC SARS-CoV-2 variant B.1.1.7 in daycare
centers in Hamburg, Germany. Int J Hyg
Environ Health. 2022 Mar;240:113928.

e (Czech-Sioli M, Glinther T, Robitaille A,
Roggenkamp H, Blittner H, Indenbirken D,
Christner M, Liitgehetmann M, Knobloch
J, Aepfelbacher M, Grundhoff A, Fischer N.
Integration of Sequencing and Epidemiologic
Data for Surveillance of Severe Acute
Respiratory Syndrome Coronavirus 2 (SARS-
CoV-2) Infections in a Tertiary-Care Hospital.
Clin Infect Dis. 2023 Feb 8;76(3):e263-e273.

Wichtigste Kooperationspartner*innen
Interne Kooperationspartner*innen:

e Dr. Dr. Ulrike Lange

e Prof. Dr. Wolfram Brune

e Prof. Dr. Kay Griinewald

e Prof. Dr. Marcus Altfeld

e Prof. Dr. Giilsah Gabriel

e Prof. Dr. Thomas Dobner

Externe Kooperationspartner*innen:

e Prof. Dr. Nicole Fischer, UKE Hamburg

e Prof. Dr. Jens Bosse, CSSB/Medizinische
Hochschule Hannover

» Prof. Dr. Abel Viejo-Borbolla, Medizinische
Hochschule Hannover

e Prof. Dr. Pdivi Ojala, University of Helsinki,
Finland

e Prof. Dr. Jo Parish, University of Birmingham,
UK

e Prof. Dr. Eva Gottwein, Northwestern
University, Chicago, USA

e Prof. Dr. Christian Miinz, Universitdt Ziirich,
Schweiz

e Prof. Dr. Melanie Brinkmann, Technische
Universitdt Braunschweig

e Prof. Dr. Christopher Sullivan, University of
Texas, Austin, USA

e Prof. Dr. Thomas Schulz, Medizinische
Hochschule Hannover



Gruppenvorstellungen

Nachwuchsgruppen

Genomik Retroviraler Infektionen
Gruppenleiter/in: PD Dr. Dr. Ulrike Lange

Mitarbeitende
Wissenschaftler

Promovierende
Studierende

Technische Assistenz

Kurzvita
Seit 2022

2022

2015-2022

2017-2022

2011-2017

2012

2010

2007

Dr. Martin Hamann

Leiterin der BMBF-Nachwuchsgruppe Genomik
Retroviraler Infektionen am LIV, Hamburg

Habilitation, Medizinische Fakultat, Universitat
Hamburg

Clinician Scientist, Abteilung Antivirale Strategien,
LIV,Hamburg

Facharztin Andsthesiologie, Universitatsklinikum
Hamburg-Eppendorf

Facharztausbildung Anasthesiologie,
Universitatsklinikum Hamburg-Eppendorf

Promotion (Dr.med.), Max-Planck-Institut fir
Immunbiologie und Epigenetik/Universitat Freiburg

Staatsexamen und Approbation Humanmedizin,
Universitat Freiburg

Promotion (PhD) in Developmental Biology,
University of Cambridge, UK

M. Sc. Maisha Adiba, M. Sc. Lisa Brauckmann,

B.Sc.Jannis Christensen, B.Sc. Paula Rieck

Bettina Abel, Christina Herrde




Nachwuchsgruppe Genomik Retroviraler Infektionen

Kurzbeschreibung des
Forschungsfeldes

Retroviren, wie das Humane Immun-
defizienz Virus (HIV), vermehren sich
durch den Einbau viral-abstammen-
der DNA in das Genom der Zielzelle.
Dadurch persistieren sie nach einer
Infektion lebenslang in den Ziel-
zellen. Neben zeitgendssischen exo-
genen Retroviren, zum Beispiel HIV,
existieren in unserem Genom auch
endogene Retroviren als Relikte ur-
alter retroviraler Infektionen im Rah-
men der menschlichen Evolution.

Die Nachwuchsgruppe beschaftigt
sich mit der Frage, inwieweit exogene
und endogene Retroviren die Funktion
des Zielgenoms beeinflussen und vice
versa. Wir erforschen die molekularen
Mechanismen, wodurch retrovirale
Elemente Aktivitaten des Zielgenoms
verandern und somit physiologische
Prozesse der Wirtszelle beeinflussen
und zu Pathologien filihren konnen.
Wir verwenden dafiir unter anderem
experimentelle Methoden, die auf
Hochdurchsatzsequenzierungen ba-
sieren und eine genomweite Analyse
epigenetischer und transkriptioneller
Zustande erlauben. Unsere Arbeit hat
das Ziel, neue Strategien zur Beherr-
schung retroviraler Infektionen aufzu-
zeigen.

Synopsis of the scientific

working field

Retroviruses, such as the Human Im-
munodeficiency virus (HIV), replicate
by incorporating viral-derived DNA
into the genome of the target cell. As
a result, these viruses persist life-long
after infection. In addition to contem-
porary exogenous retroviruses, such
as HIV, endogenous retroviruses also

exist in the human genome as relicts
of ancient retroviral infections during
human evolution.

The junior research group examines
to what extent exogenous and endog-
enous retroviruses influence the func-
tion of target genomes and vice versa.
We investigate the molecular mech-
anisms by which retroviral elements
can alter activities of the genome and
thus influence physiological process-
es of the host cell that might lead
to pathologies. To this end, we use
amongst other experimental methods
that employ high-throughput next
generation sequencing and allow ge-
nome-wide analysis of epigenetic and
transcriptional states. Our work aims
to identify new strategies to control
retroviral infections.

Besondere Erfolge in den Jahren

2021 und 2022

e Einwerbung der BMBF Forderung
Nachwuchsgruppe in der Infektions-
forschung (2 Mio. € Férderumfang)

» Aufbau der eigenen Forschungs-
ruppe Genomik Retroviraler Infektio-
nen am Leibniz Institut fiir Virologie
in Hamburg

e Partner im NIH-geforderten Ver-
bund HOPE Martin Delaney Collabo-
ratory for HIV Cure

Ausblick/Perspektiven/offene
Forschungsfragen

Aktuell hat die Forschungsgruppe
zwei Arbeitsschwerpunkte: Zum einen
untersucht sie aberrante Gentrans-
kripte in der chronischen HIV-Infekti-
on mittels verschiedener Zellmodelle.
Zum anderen wurden bioinformati-
sche Methoden etabliert, um die Re-
gulation von endogenen Retroviren in
HIV Zielzellen des Immunsystems zu
analysieren.

Besonders nennenswerte Publikation
e Hamann MV, Ehmele B, Verdikt R, Bialek-

Waldmann JK, Virdi S, Giinther T, Van Lint
G, Grundhoff A, Hauber J, Lange UC (2021).
Transcriptional behavior of the HIV-1
promoter in context of the BACH2 prominent
proviral integration gene. Virus Res.
293:198260.

Wichtigste Kooperationspartner*innen
Interne Kooperationspartner*innen:
e Prof. Dr. Adam Grundhoff
e Dr. Pietro Scaturro

Externe Kooperationspartner*innen:

e Prof. Dr. Melanie Ott, Gladstone Institutes,
USA

e Prof. Dr. Priti Kumar, Yale University, USA

e Prof. Dr. Carine Van Lint, Universite Libre de
Bruxelles, Belgien

e Dr. Angelique Holzemer, UKE Hamburg

e Prof. Dr. Eva Tollosa, UKE Hamburg




Systembiologie der Arboviren
Gruppenleitung Dr. Pietro Scaturro

Mitarbeitende
Nachwuchsgruppenleiter

Wissenschaftler*innen

Promovierende

Technische Assistentin
Gast-Wissenschaftlerin

Studentin

Kurzvita
Seit 2020

2018-2020

2015-2018

2015

Dr. Pietro Scaturro

Gruppenvorstellungen

Leiter der Nachwuchsgruppe Systembiologie der
Arboviren am Leibniz-Institut fiir Virologie (LIV),
Hamburg

Senior Scientist an der Technischen Universitat
Miinchen, Abteilung Virologie - Immunpathologie von
Virusinfektionen

Postdoktorand am Max-Planck-Institut fur Biochemie
in Minchen-Martinsried, Abteilung Proteomics und
Signaltransduktion

Promotion im Fach Molekulare Virologie an der
Universitat Heidelberg

Dr. Simon Darner, Dr. Sreejith Rajasekharan, Dr. Ilnaz Soleimani Mashhadi,

Dr. Lucas Wilken

M. Sc. Charlotte Flory, M. Sc. Yen-Chia Lin, M. Sc. Katharina Overhoff,
M. Sc. Stefan Pfister, M. Sc. Marius Lauffer

Margarita Iskhakova
M. Sc.Jana Hey
Lida Eliza Joseph




Nachwuchsgruppe Systembiologie der Arboviren

Kurzbeschreibung des
Forschungsfeldes

Arboviren sind weltweit ein bedeuten-
der Mortalitatsgrund. Angesichts ihrer
weiten Verbreitung sowie des Man-
gels an antiviralen Breitbandmedi-
kamenten zur prophylaktischen oder
therapeutischen Anwendung stellen
sie eine globale Herausforderung fur
die offentliche Gesundheit dar.

Die Nachwuchsgruppe untersucht,
wie pathogene Arboviren ihre Wirte
manipulieren und fiir sich nutzbar
machen. Daflir setzen sie modernste
auf ,Bottom-up*-Massenspektrometrie
(MS) basierende Methoden, hochauf-
losende Bildgebungsverfahren und
Ansatze der molekularen Virologie
ein (Programmbereich Molekulare Me-
chanismen der Viruspathogenese).

Hauptziel der Forschungseinheit ist
es,das komplexe Zusammenspiel zwi-
schen verschiedenen Arboviren und
ihren Sdugetier- und Arthropodenwir-
ten besser zu verstehen, aber auch die
biologischen Prozesse von Arboviren
abbilden zu kénnen und neue sub-
und pan-arbovirale Angriffspunkte
flr therapeutische Ansatze zu identi-
fizieren (Programmbereich Innovative
Therapieansdtze).

Synopsis of the scientific

working field

Arboviruses are a prime reason for
mortality worldwide, posing a global
public health challenge given their
widespread diffusion and the lack of
broad-spectrum antivirals for prophy-
lactic or therapeutic use.

The junior research group investi-
gates how pathogenic arbovirus-

es manipulate and harness their
hosts using modern bottom-up mass
spectrometry-based (MS) methods,
high-resolution imaging and molec-
ular virology approaches within the
program area Molecular mechanisms
of viral pathogenesis.

The main goal of the research unit is
to better understand the complex in-
terplay between different arboviruses
and their mammalian and arthropod
hosts, to understand the fundamental
biology unique to each arbovirus and
identify new sub- and pan-arboviral
targets for therapeutic approaches
(program area Innovative Targets and
Strategies).

Besondere Erfolge in den Jahren

2021 und 2022

» Aufbau der Nachwuchsforschungs-
gruppe, BSL3+ Arbovirus-Labor und
einer Hochdurchsatz-Massenspek-
trometer-Pipeline

o Start des BMBF-geforderten Pro-
jekts VirM-Scan (gemeinsames Ko-
operationsprojekt mit Prof. Dr. C.
Uetrecht)

Ausblick/Perspektiven/offene
Forschungsfragen

Gegenwartig zielt die Forschung der
Gruppe darauf ab, hunderte neuer
Wirtsfaktoren Uber mehrere arbo-
virale Arten der Gattung Flavivirus
systematisch zu profilieren und ihre
Bedeutung fiir die virale Pathogene-
se in vitro und in vivo zu untersuchen.
Darliber hinaus prift die Gruppe die
antivirale Aktivitat neu entwickelter
Hemmestoffe sowie rational konzipier-
ter synthetischer Molekiile gegen ein
breites Spektrum von Arboviren.

Besonders nennenswerte Publikationen
e Wanner N, Andrieux G, Badia-I-Mompel P,
Edler C, Pfefferle S, Lindenmeyer MT, Schmidt-
Lauber C, Czogalla J, Wong MN, Okabayashi
Y, Braun F, Liitgehetmann M, Meister E, Lu S,
Noriega MLM, Giinther T, Grundhoff A, Fischer
N, Brduninger H, Lindner D, Westermann D,
Haas F, Roed! K, Kluge S, Addo MM, Huber S,
Lohse AW, Reiser J, Ondruschka B, Sperhake
JP, Saez-Rodriguez J, Boerries M, Hayek SS,
Aepfelbacher M, Scaturro P, Puelles VG, Huber
TB. Molecular consequences of SARS-CoV-2
liver tropism. Nat Metab. 2022 Mar;4(3):310-
319.

Wichtigste Kooperationspartner*innen
Interne Kooperationspartner*innen:
e Prof. Dr. Charlotte Uetrecht
*  Prof. Dr. Kay Griinewald
e Dr. Dr. Ulrike Lange

Externe Kooperationspartner*innen:

e Prof. Dr. Alain Kohl, LSTM, Liverpool School of
Tropical Medicine, UK

Prof. Dr. Subhash Vasudevan, Duke-NUS
Medical School, Singapore

e Prof. Dr. Jonas Schmidt-Chanasit, Bernard-
Nocht-Institut fiir Tropenmedizin, Hamburg

e Prof. Dr. Eva Harris, UC Berkeley, US

e Prof. Dr. Victor Puelles, UKE Hamburg

e Prof. Dr. Laurent Chatel-Chaix, INRS, Montreal,
Canada




Gruppenvorstellungen

Zellbiologie der RNA-Viren
Gruppenleitung Dr. Gabrielle Vieyres

. ” Kurzvita
g d s
e Seit 2020 Leiterin der Nachwuchsgruppe Zellbiologie
der RNA-Viren am LIV, Teil des Leibniz-

WissenschaftsCampus InterACt

2011-2020 Postdoktorandin am Institut fur Experimentelle
Virologie, Twincore Zentrum, Hannover (Pr. Th.
Pietschmann)

2006-2010 Promotion am Zentrum fir Infektion & Immunitat

in Lille (Frankreich, Dr.J. Dubuisson) und am MRC
Virology in Glasgow (Gro3britannien, Dr. A.H. Patel)

Mitarbeitende
Nachwuchsgruppenleiter  Dr. Gabrielle Vieyres

Promovierende Janina Conradi, M. Sc. Charlotte Flory, M. Sc. Isabelle Reichert, M. Sc. Laura Weber
Studentinnen B. Sc. Lina Schlaeger, B. Sc. Katharina Remstedt

Technische Assistenz Stefanie RoBler




Nachwuchsgruppe Zellbiologie der RNA-Viren

Kurzbeschreibung des
Forschungsfeldes

Die Nachwuchsgruppe Zellbiologie der
RNA-Viren hat sich zum Ziel gesetzt,
die Wechselwirkungen zwischen RNA-
Viren und ihrer Wirtszelle besser zu
verstehen. Als Teil des Leibniz-Wis-
senschaftsCampus InterACt interessiert
sich die Gruppe insbesondere fiir die
Funktion der Zellkompartimente,
welche von Viren zur Erfullung ihres
Replikationszyklus induziert oder ge-
nutzt werden. Ein weiterer Schwer-
punkt der Arbeit befasst sich mit der
Kompartimentalisierung der angebo-
renen Immunantwort auf Virusinfek-
tionen.

Hauptziele sind die Charakterisierung
zellularer Wege und Kompartimente,
welche RNA-Viren nutzen, sowie die
Untersuchung ihres Potenzials als
therapeutische Angriffspunkte. Zu-
dem soll mithilfe von Viren als ,Werk-
zeuge® die komplexe Biologie der
Zelle bei Gesunden und Erkrankten
aufgeschlusselt werden.

Synopsis of the scientific

working field

The junior research group “Cell Biolo-
gy of RNA Viruses” aims at better un-
derstanding the reciprocal interaction
between RNA viruses and their host
cell. As part of the Leibniz ScienceCam-
pus InterACt, the group is particularly
interested in the function of the cell
compartments induced or used by vi-
ruses to fulfill their replication cycle.
Another focus of the work tackles the
compartmentalization of the innate
immune response to viral infections.
The main goal is on one hand to char-
acterize unifying cellular pathways
and compartments hijacked by RNA
virus infections and study their po-

tential as therapeutic targets, on the
other hand to better dissect the com-
plex biology of the cell, in health and
disease, using viruses as tools.

Besondere Erfolge in den Jahren

2021 und 2022

» Masterarbeitsverteidigung von
Katharina Remstedt, ,Etablierung
einer Screening-Plattform zur Un-
tersuchung der Rolle der Lipidtrop-
fen-Homdostase in der antiviralen
angeboren Immunantwort”

 lIdentifizierung des Lipidtropfen-
Proteoms wahrend einer angebo-
renen Immunantwort (Laura Weber,
im Kooperation mit P. Scaturro)

 lIdentifizierung der Lipidverande-
rungen, die fur die antivirale Wir-
kung einer ubermaBiger Lipidtrop-
fen-Biogenese verantwortlich sind
(Isabelle Reichert, im Kooperation
mit J. Heeren und C. Lauber)

Ausblick/Perspektiven/offene
Forschungsfragen

Unsere jungsten Ergebnisse, die ver-
schiedene Omics-Ansatze integrieren,
haben ein neues Licht auf unser Ver-
standnis der Zellkompartimentierung
wahrend der viralen Infektion und
der angeborenen Immunantwort des
Wirts geworfen. Insbesondere haben
wir massive proteomische Verande-
rungen an der Lipidtropfchen-Orga-
nelle wahrend der Interferon-Antwort
festgestellt, die es uns nun ermdgli-
chen, die Rolle dieser Organelle bei
der antiviralen Wirtsabwehr gezielt
zu untersuchen. Auferdem setzen
wir neue Technologien wie die Laser
Capture Microdissection ein, um die
Kompartimentalisierung und Hetero-
genitat der Infektion auf multizellula-
rer Ebene zu entschlisseln.

Besonders nennenswerte Publikationen

e The role of human lipoproteins for hepatitis C
virus persistence. Current Opinion in Virology
(2023). Vieyres G, Pietschmann T.

e The Railmap of Type | Interferon Induction:
Subcellular Network Plan and How Viruses
Can Change Tracks. Cells (2022). Weber L.,
Vieyres G.

e PicPreview and PicSummary: Two Timesaving
Plugins for the Fluorescence Microscopist.
Cells (2021). Vieyres G.

Wichtigste Kooperationspartner*innen
Interne Kooperationspartner:
e Dr. Pietro Scaturro
e Dr. Roland Thunauer und Dr. Marcel Schie
e Prof. Dr. Markus Altfeld

Externe Kooperationspartner*innen:

e Prof. Dr. Jorg Heeren, UKE Hamburg

e Jun-Prof. Dr. Chris Lauber, Twincore Zentrum,
Hannover

e Prof. Dr. Nicole Fischer, UKE Hamburg

Auszeichnungen & Preise 2021/2022
e Science-Slam-Preis 2023 von der Jungen
Gesellschaft fiir Virologie an M.Sc. Janina
Conradi
e DAAD Reisestipendium zum ,Molecular and
Cellular Biology of Lipids“ Gordon Research
Conference fiir M.Sc. Isabelle Reichert




@ Gruppenvorstellungen

Assoziierte Gruppen

Quantitative und Molekulare Virologie
Gruppenleitung: Prof. Dr. Jens Bernhard Bosse

» : Kurzvita

Al Seit 2020 W1-Professor fiir Quantitative Virologie, RESIST-
Exzellenzcluster an der Medizinischen Hochschule
Hannover (MHH) am Centre for Structural Systems
Biology (CSSB) & assoziiert am LIV

2018-2020 Leitung Lichtmikroskopie und Nikon Center of
Excellence, LIV

2016-2020 Leitung der Arbeitsgruppe Quantitative Virologie,
Abteilung Strukturelle Zellbiologie von Viren, LIV

2015-2016 DFG Return Fellow, LIV

2011-2015 Postdoktorand und DFG-Forschungsstipendiat,

Abteilung Molekularbiologie, Princeton University,
USA (Lynn W. Enquist)

2008-2011 Doktorand, Max von Pettenkofer-Institut: Gene Center,
Ludwig-Maximilians-Universitat Miinchen
(Ulrich Koszinowkski)

Mitarbeitende

Gruppenleiter Prof. Dr.Jens Bernhard Bosse

Wissenschaftlerinnen Enrico Caragliano (seit 06/2023, davor PhD), Heidi Meier (bis 06/2022),
Timothy Soh

Promovierende Felix Flomm (bis 08/2022), Yannik Jensen (seit 01/2023), Dorte Stalling,
Jonas Schroder, Saskia Sanders, Alice Grin,Julian kraft (seit 10/2023)

Technische Mitarbeiter*innen Marten Danneberg (seit 09/2023), Elena Kotova

Studentin Sofia Ognibene




Assoziierte Gruppe Quantitative und Molekulare Virologie

Kurzbeschreibung des
Forschungsfeldes

Unsere Forschung konzentriert sich
auf die Analyse der raumlich-zeit-
lichen Orchestrierung der viralen
Morphogenese, um zu verstehen,
wie Protein-Interaktionsnetzwerke in
einer lebenden Zelle funktionieren.
Wir nutzen die einzigartigen Bild-
gebungsressourcen fir native, virus-
infizierte Proben unter S2-und S3-Bio-
sicherheitsbedingungenam CSSB, LIV
und weiteren Partnerinstitutionen,
um komplexe Wirt-Pathogen-Interak-
tionen im Kontext einzelner lebender
Zellen quantitativ zu sezieren. Unser
Ziel ist es, Virus-Wirt- und Virus-Virus-
Protein-Protein-Interaktionen mit
vierdimensionalen Informationen aus
lebenden Zellen zu integrieren,um die
spezifischen Funktionen essenzieller
molekularer Komplexe im Raum und
in der Zeit in ihrer nativen Umgebung
zu untersuchen. Zu diesem Zweck set-
zen wir intensiv auf modernste Metho-
den der Lebendzell-Bildgebung und
der Bildanalyse, die Echtzeit-Volu-
meninformationen von ganzen infi-
zierten Zellen liefern. Darliber hinaus
nutzen wir jetzt Proteinstrukturvor-
hersagen kompletter viraler Proteome
(www.bosse-lab.org/herpesfolds)
und Protein-Protein-Interaktions-
netzwerke, um kritische Interaktio-
nen zu identifizieren, die in lebenden,
infizierten Zellen untersucht werden
konnen. Unser Ansatz wird von einem
starken Interesse an der Grundlagen-
forschung angetrieben, hat jedoch
das Potenzial, Engpasse in der Virus-
produktivitat zu identifizieren, die
als Angriffspunkte fur Interventio-
nen dienen konnen. Tatsachlich ver-
folgen wir aktiv ein solches Projekt in

einem kiirzlich finanzierten DZIF-Pro-
jekt in Zusammenarbeit mit Gruppen
am CSSB, dem HZI und der MHH.

Synopsis of the scientific

working field

Our research focuses on illuminating
the spatiotemporal orchestration of vi-
ral morphogenesis to understand how
protein interaction networks function
over space and time in a living cell. We
employ the unique imaging resourc-
es for native, virus-infected samples
under S2 and S3 biosafety conditions
at the CSSB and at the partner insti-
tutions to quantitatively dissect com-
plex host-pathogen interactions in
the context of individual living cells.
We aim to integrate virus-host and vi-
rus- virus protein-protein interactions
with 4-dimensional information from
living cells to examine the specific
functions of essential molecular com-
plexes over time and space in their
native environment. To this end, we
are heavily invested in cutting-edge
live-cell imaging and image analy-
sis that provide real-time volumetric
as well as high-content information
of whole infected cells. Moreover, we
now employ protein structural pre-
dictions of complete viral proteomes
(www.bosse-lab.org/herpesfolds) and
protein-protein interaction networks
to identify critical interactions that can
be investigated in living, infected cells.
Our approach is driven by a strong in-
terest in basic research but has the po-
tential to identify bottlenecks in virus
productivity that can serve as targets
for intervention. Indeed, we are active-
ly following up with one complex in a
recently funded DZIF project in collab-
oration with groups at CSSB, HZI and
MHH.

Besonders nennenswerte Publikationen
Borst EM, Harmening S, Sanders S,
Caragliano E, Wagner K, Lenac Rovis T, Jonji¢
S, Bosse B, Messerle M. A Unique Role of
the Human Cytomegalovirus Small Capsid
Protein in Capsid Assembly. mBio. 2022 Oct
26,13(5):e0100722.

Caragliano E, Bonazza S, Frascaroli G, Tang

J, Soh TK, Griinewald K, Bosse JB, Brune

W. Human cytomegalovirus forms phase-
separated compartments at viral genomes to
facilitate viral replication. Cell Rep. 2022 Mar
8,;38(10):110469.




Wichtigste Kooperationspartner*innen

e LIV/CSSB: Charlotte Uetrecht, Wolfram Brune,
Adam Grundhoff, Maya Topf, Kay Griinewald

e FOR5200, RTG2771, RTG 2887, DZIF, UHH,
MHH: Adam Grundhoff, Nicole Fischer, Chris
Meier, Melanie Brinkmann, Lars Doelken,
Thomas Krey, Martin Messerle, Thomas
Schulz, Beate Sodeik

International:
e Kostas Thalassinos, Daphne Avgousti, Harald
Wodrich, Maija Vihinen-Ranta

Auszeichnungen & Preise 2021/2022
e Felix Flomm: Travel grant zum International
Herpesvirus Workshop
e Felix Flomm: Promotionstipendium der
Studienstiftung des dt. Volkes

Besondere Erfolge in den Jahren

2021 und 2022

e Einwerbung des Hamburg-X Ver-
bundprojektes ,Multiscale analysis
of pathogen invasion strategies
into clinically-relevant host cells”
als leitender Antragsteller

e Einwerbung eines Projekts inner-
halb der DFG FOR 5200 DEEP-DV

e Einwerbung von zwei Projekten in-
nerhalb des DFG RTGs 2771, eines
davon mit Kay Grunewald

e Einwerbung eines Projektes im LFF
Verbund ,Cellular mechanisms of
infections” mit Charlotte Uetrecht

Ausblick/Perspektiven/offene
Forschungsfragen

Mit dem Aufkommen von robusten
Strukturvorhersagemethoden wie
AlphaFold2/AlphaFold Multimer, die
zuverlassige Bewertungen der be-
reitgestellten Modelle ermoglichen,
sind proteomweite in-silico-Struktur-
vorhersagen machbar geworden. Wir
haben kurzlich Vorhersagen fiir Mit-
glieder aller Herpesvirus-Unterfami-
lien erstellt, die auf unserer Webseite
(www.bosse-lab.org/herpesfolds) ver-

Gruppenvorstellungen

fugbar sind. Dartiber hinaus haben wir
in Zusammenarbeit mit dem Topf-La-
bor am LIV/CSSB uber 15.000 Virus-
Virus-Komplex-Vorhersagen basierend
auf dem HV-INT PPI-Netzwerk durch-
gefuhrt. Jetzt entwickeln wir Ansatze,
um diese Vorhersagen schnell expe-
rimentell und in lebenden Zellen mit
Bildgebungstechniken zu testen. Un-
ser Ziel ist es, Virus-Wirt- und Virus-Vi-
rus-Protein-Protein-Interaktionen mit
vierdimensionalen Informationen aus
lebenden Zellen zu integrieren und die
spezifischen Funktionen essenzieller
molekularer Komplexe im Raum und
in der Zeit in ihrer nativen Umgebung
zu untersuchen. Dieser Arbeitsablauf
wird die strukturbasierte Hypothesen-
generierung, die Bestatigung im Labor
und die Identifikation von potentiellen
pharmazeutischen Zielen weitgehend
rationalisieren. Unsere Forschungsvi-
son zielt darauf ab, ein detailliertes,
raumlich-zeitlich aufgelostes Ver-
standnis von Wirt-Pathogen-Krank-
heitsnetzwerken zu liefern, das bei
der Entwicklung von translationalen
Ansatzen genutzt werden kann.




Assoziierte Gruppe Dynamik viraler Strukturen

Dynamik viraler Strukturen
Gruppenleitung: Prof. Dr. Charlotte Uetrecht

Kurzvita

Seit 2021 W?2 Professorin Biochemie, Fakultat V:
Lebenswissenschaften, Universitat Siegen am CSSB
Centre for Structural Systems Biology, Deutsches
Elektronen Synchrotron DESY & Leibniz-Institut fiir
Virologie (LIV), Hamburg

2014-2021 Leiterin der Nachwuchsgruppe Dynamik viraler
Strukturen, LIV, Hamburg

2011-2021 Gastwissenschaftlerin (angestellt 2013-2014) in der
Sample Environment Gruppe, European XFEL GmbH,
Schenefeld

2011-2013 PostDoc auf einem ,EMBO longterm fellowship*

bei Janos Hajdu, Molecular Biophysics, Uppsala
University, Schweden

2006-2010 Promotion in der Abteilung von Albert J. R. Heck,
Biomolecular Mass Spectrometry, Universiteit Utrecht,

Niederlande

Honoriert mit dem H.G.K. Westenbrink-prijs in 2011

Mitarbeitende
Assoziierte Gruppenleiterin

Wissenschaftler*innen

Promovierende

Wissenschaftliche Projektkoordinatorin

Technische Assistenz

Prof. Dr. Charlotte Uetrecht

Dr. Tomislav Damjanovic, Dr. Simon Dérner, Dr. Alan Kadek, Dr. Thomas
Kierspel, Dr.Janine-Denise Kopicki (seit 2023, davor PhD), Dr. Boris Krichel,
Dr.Jocky Kung, Dr. Ronja Pogan (seit 2023, davor PhD), Dr. Ilnaz Soleimani
Mashhadi

M. Sc. Luca Genz (mit AG Topf), M. Sc. Alice Griin, M. Sc. Marius Lauffer,
M. Sc.Jennifer Rothe, Fatema-Agila Said (seit 2023), M.Sc. Lennart Sanger,
M. Sc. Kira Schamoni-Kast, M. Sc.Jonas Schrdder, M. Sc. Lars Thiede

Lorenza DAlessandro

JUrgen Muller-Guhl, Sanne Ugelstad




Besonders nennenswerte Publikationen
Opening opportunities for Kd determination
and screening of MHC peptide complexes.
Kopicki JD, Saikia A, Niebling S, Giinther C,
Anjanappa R, Garcia-Alai MM, Springer S,
Uetrecht C. (2022) Commun Biol, 5:488, doi:
10.1038/542003-022-03366-0.

Hallmarks of Alpha- and Betacoronavirus non-

structural protein 7+8 complexes. Krichel B,
Bylapudi G, Schmidt C, Blanchet C, Schubert
R, Brings L, Koehler M, Zenobi R, Sverqun D,
Lorenzen K, Madhugiri R, Ziebuhr J, Uetrecht
C. (2021) Sci Adv, 7:eabf1004.
Glycan-induced protein dynamics in human
norovirus P dimers depend on virus strain
and deamidation status. Diilfer J, Yan H,
Brodmerkel MN, Creutznacher R, Mallagaray
A, Peters T, Caleman C, Marklund EG, Uetrecht
C. (2021) Molecules, 26:2125.

Auszeichnungen & Preise 2021/2022
Mattauch-Herzog-Preis 2022 der DGMS an
Charlotte Uetrecht
2021 LIV Postdocpreis an Boris Krichel

Kurzbeschreibung des
Forschungsfeldes

Mittels neuer und bereits verfligbarer
Ansatze in der Massenspektrometrie
(MS) soll der Lebenszyklus von huma-
nen Viren, insbesondere Corona- und
Noroviren, besser verstanden werden.

Die Komplexbildung und Struktur-
anderung von intrazelluldren viralen
Proteinen sowie der Kapsidhdille wird
mithilfe nativer MS zeitaufgelost ab-
gebildet und durch Wasserstoff-/
Deuteriumaustausch-MS erganzt. Da-
durch lassen sich dynamische Vorgan-
ge, Stochiometrie und Topologie un-
tersuchen und Erkenntnisse Uber die
Funktionsweise von Viren gewinnen.

Ferner werden Massenspektrometer
entwickelt, um hohere Strukturauf-
losung und Einzelmolekil-ahnliche
Messungen in der nativen MS zu er-
reichen. Dazu werden die Systeme mit
Rontgen- und anderen Laserquellen
gekoppelt.

Synopsis of the scientific

working field

Using new and available mass spec-
trometry (MS) approaches, the life-
cycle of human viruses, especially
corona- and noroviruses, is investi-
gated in detail.

Complexation and structural changes
of intracellular viral proteins as well
as the capsid shell is monitored over
time with native MS and comple-
mented with hydrogen/deuterium
exchange MS. Thereby dynamic pro-
cesses, stoichiometry and topology
can be investigated and insights into
viral function can be gained.

Moreover, mass spectrometers are
developed to achieve higher struc-
tural resolution and single-molecule

Gruppenvorstellungen

like approaches in native MS. There-
fore, the systems are coupled to X-ray
and other laser sources.

Besondere Erfolge in den Jahren

2021 und 2022

e 2022 BMBF VirMScan Projekt mit
Pietro Scaturro

* 2022 RAC SAXFELS Projekt mit Carl
Caleman und Erik Marklund, Uppsa-
la, Schweden

e 2022 Beteiligung DFG GrK ,Hu-
mans and microbes” und Mitglied
des Lenkungsausschusses

e 2022-2024 Analytical Chemistry
Early Career Board, American Che-
mical Society

e 2022-2024 Sprecherin der Sektion
-Molecular Biophysics” der Deut-
schen Gesellschaft flir Biophysik
(DGfB)

¢ 2022 MSCA GF an Boris Krichel und
MSCA IF an Alan Kadek

e 2021-2023 gewahltes Mitglied
Virology Division, Microbiology So-
ciety, UK

Ausblick/Perspektiven/offene
Forschungsfragen

Die Proof-of-Principle Experimente
am European XFEL haben sich auf-
grund der Pandemie verschoben und
sind fur 2024 geplant. Inzwischen
konnten die Aktivitaten auf Basis
von Vordaten auf andere MS-basierte
Rontgenanwendungen ausgeweitet
werden, wie auf die Top-Down Frag-
mentierung und Rontgenkleinwinkel-
streuung von Proteinkomplexen. Hier
wurden bereits Messungen am Syn-
chrotron PETRA III durchgefuhrt.

Die bereits begonnenen, erfolgrei-
chen Arbeiten zur Auswirkung von
Prozessierung, Mutationen und Ligan-
denbindung auf die Strukturdynamik
von Noro- und Coronaviren werden
fortgefuhrt.




Assoziierte Gruppe Dynamik viraler Strukturen

@ Wichtigste Kooperationspartner*innen
Interne Kooperationspartner*innen:

e Prof. Thomas Dobner

e Dr. Pietro Scaturro

e Dr. Rudolph Reimer/Prof. Kay Griinewald

e Prof. Glilsah Gabriel

e Prof. Wolfram Brune

e Prof. Maya Topf

Externe Kooperationspartner*innen:

e Wouter H. Roos (Biophysik von Viren/Viruscan, Rijksuniversiteit Groningen, Niederlande)

e Montserrat Calleja und Javier Tamayo (Viruscan, CSIC, Spanien)

e Ivan Favero (Viruscan, Université Paris Diderot, Frankreich)

e Maurits van der Heiden (Viruscan, TNO, Niederlande)

e Vincent Agache (Viruscan, CEA-LETI, Frankreich)

e Rafael Delgado (Viruscan, SERMAS, Spanien)

e Dimitris Papanastasiou (Viruscan, MS SPIDOC und Visavix, Fasmatech, Griechenland)
e Jan Commandeur (Visavix und MS SPIDOC, MS Vision, Niederlande)

e Frank Sobott (MS von Membranproteinen, Universitdt Antwerpen, Belgien)

« Kasper D. Rand (HDX MS, UniversitAT Kopenhagen, Dinemark)

e Lisa M. Jones (University of Maryland, USA)

«  Giinter Allmaier (GEMMA von Viruspartikeln, TU Wien, Osterreich)

e Martin F. Jarrold (CDMS von Viruspartikeln, University of Indiana, US)

e Philippe Dugourd (MS SPIDOC, UCB Lyon, Frankreich)

e Perdita Barran (MS SPIDOC, University of Manchester, GB)

e Erik Marklund und Carl Caleman (MS SPIDOC, Uppsala University, Schweden)

e European XFEL GmbH

e Universitdtsklinikum Hamburg-Eppendorf
e Universitdt Hamburg

e DESY, Hamburg

e EMBL Hamburg

e Universitdt zu Liibeck

e Universitdt Giefsen

e DKFZ Heidelberg

e Universitdt Tiibingen

e WW Universitdt Miinster

e HH Universitdt Diisseldorf

e HZI Braunschweig, EMA Universitdt Greifswald
e BNITM, Hamburg

e (SSB, Hamburg

e Jacob’s University Bremen

e FZB, Borstel

e Helmholtz Center Dresden-Rossendorff




‘chnologieplattformen

In den Jahren 2021 und 2022 hat das LIV die vier Technologieplattformen Durchflusszytometrie/FACS, Hochdurchsatz-Se-
quenzierung, Kleintiermodelle sowie Mikroskopie und Bildanalyse weiter ausgebaut.

Die thematische und methodische Ausrichtung der Technologieplattformen buindelt die methodisch-technologischen
Kernkompetenzen des Instituts und folgt konsequent den Entwicklungs- und Forschungszielen in den beiden Programm-
bereichen Molekulare Mechanismen der Viruspathogenese und Innovative Therapieansdtze. Als forschungsbasierte Dienst-
leistungseinheiten sind die Technologieplattformen mit den Forschungseinheiten assoziiert.

Ausgestattet mit neuesten Technologien ermdglichen sie die ganzheitliche Untersuchung von Infektionsprozessen durch
Hochdurchsatz-Sequenzierverfahren, bioinformatische Analysemethoden, BSL2-/BSL3-Kleintierinfektionsmodelle und
durch hochentwickelte Bildgebungstechnologien liber samtliche Auflosungsskalen hinweg.



Technologieplattform Durchflusszytometrie/FACS

search Product

Durchflusszytometrie/FACS

Die Technologieplattform Durchflusszytometrie/FACS stellt die Infrastruktur zur Fluoreszenz-basierten Sortierung und
Analyse von Zellen zur Verfligung (FACS, Fluorescence Activated Cell Sorting). Aktuell verfiigt die Technologieplattform
Uber vier Benchtop-Analyzer und zwei High-End Sorter.

Fir Analyse-Experimente im kleineren Maf3stab steht ein FACS Canto Il mit bis zu acht Parametern zur Verfligung. Fur
Multicolor-Experimente konnen zwei LSR Fortessa Gerate genutzt werden. Beide Analyse-Gerate sind jeweils mit funf
Lasern ausgestattet, sodass mit diesen Geraten Messungen von 18 Parametern gleichzeitig moglich sind. Des Weiteren
steht fur die Verwendung vieler Fluorochromkombinationen ein Cytek Aurora mit drei Lasern und 34 Fluoreszenzkanadlen
bereit, der unter Verwendung der Vollspektrumtechnologie eine hohe Flexibilitat bietet.

Daneben verfligt die Technologieplattform Uber ein FACS Aria Fusion mit fiinf Lasern und 18 Parametern im S2-Labor
sowie Uber ein FACS Fusion mit vier Lasern und 17 Parametern. Die Besonderheit bei diesem FACS Fusion ist der Aufstel-
lungsort in einem Labor der Sicherheitsstufe S3** und die Ausstattung mit einer Sicherheitswerkbank der Schutzklasse
2, sodass mit diesem Gerat Analysen und Zell-Sortierungen von infektiosem Material moglich sind. Beide Zellsortierer
bieten diverse Optionen wie die Auftrennung von Zellsuspensionen in bis zu vier Populationen, Einzelzellablagen in Mi-
krotiterplatten oder das Sortieren auf Objekttrager.

Ansprechpartner

Dipl. Ing. Biotech. (FH) Arne Diisedau
Tel.: 040/48051-377

E-Mail: arne.duesedau@leibniz-liv.de

Weiterer Kontakt

Prof. Dr. Marcus Altfeld

Tel.: 040/48051-221

E-Mail: marcus.altfeld@leibniz-liv.de
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Hochdurchsatz-Sequenzierung

Die Technologieplattform Hochdurchsatz-Sequenzierung stellt Techniken und
Personal fur die Hochdurchsatz-Sequenzierung zur genetischen Untersuchung
komplexer biologischer Systeme und Prozesse zur Verfiigung. Die Technologie
ermoglicht es, die genetischen Grundlagen komplexer Virus-Wirts-Wechselwir-
kungen zu analysieren, wie sie beispielsweise wahrend der Etablierung chroni-
scher Infektionen, der Adaptation von Viren an neue Wirte, der Entstehung von
Resistenzen oder der Entwicklung von Virus-bedingten Krebserkrankungen eine
Rolle spielen. Darliber hinaus kdnnen sowohl bekannte,als auch stark verander-
te oder unbekannte Infektionserreger in klinischen Proben identifiziert werden.

Die Technologieplattform bietet vornehmlich Services fur LIV-interne Projekte
an, unterstutzt jedoch auch eine Reihe kollaborativer Forschungsprojekte mit
externen Partnern.

RoutinemaRig werden folgende Sequenzieranalysen durchgefiihrt:

» Transkriptom-/Genexpressionsanalysen (mRNA-Seq)

» Sequenzierung von Gesamt-RNA viraler Genome (total RNA-Seq)

» Genomsequenzierung von aufgereinigten Viren und Bakterien bzw. Metage-
nomanalysen

» Epigenetische Analysen zur Bestimmung von DNA-Methylierung (z. B. EM-
Seq, MeDIP-Seq), Chromatin-Accessibitliy (ATAC-Seq) und DNA-Protein-Inter-
aktionen (ChIP-Seq)

 Analyse von microRNAs und anderen kleinen RNA-Molekiilen

* PCR Amplikon Sequenzierung, beispielsweise von 16S ribosomaler bakteriel-
ler RNA oder T-Zell-Rezeptoren

» Gezielte Sequenzierung genomischer Teilregionen (beispielsweise zur Iden-
tifizierung viraler Integrationsstellen)

Die Technologieplattform Hochdurchsatz-Sequenzierung ist mit state-of-the-art
Sequenziergeraten der Firmen Illumina und Oxford Nanopore sowie mit Equip-
ment zur Einzelzellanalyse des Herstellers 10X ausgestattet. Daruber hinaus
verflugt die Technologieplattform (ber Hochleistungs-Rack-Server zur Daten-
analyse und NAS-Servern zur redundanten Datenspeicherung, Archivierung und
zum Datenaustausch mit externen Benutzern.

Ansprechpartner

Dr. Patrick Blumke

Tel.: 040/48051-376
E-Mail: NGS@leibniz-liv.de

Weiterer Kontakt

Prof. Dr. Adam Grundhoff

Tel.: 040/48051-275

E-Mail: adam.grundhoff@leibniz-liv.de
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Kleintiermodelle

Die Technologieplattform Kleintiermodelle stellt Infrastruktur und Personal zur Verfiigung, um Kleintiermodelle nach den
Richtlinien des Tierschutzes, der Gentechnik und der Seuchenhygiene zur virologischen Grundlagen- und Therapiefor-
schung einzusetzen.

Neben der Gesundheitsiiberwachung und Haltung der Zucht- und Versuchstiere unter Specific Pathogen Free (SPF) und FE-
LASA-Bedingungen, gewabhrleistet die Plattform auch zentral die Beratung und Begutachtung von Tierversuchsantragen.
Des Weiteren stellt sie Ressourcen zur histologischen Aufarbeitung der Tierversuche zur Verfiigung. Die modernisierte
Infrastruktur und methodische Kompetenz der Technologieplattform bildet die Basis fiir die in den Schwerpunktthemen
definierten Zielsetzungen und unterstitzt die Weiterentwicklung von Kleintiermodellen am LIV.

Das LIV hat sich der ,Initiative Transparente Tierversuche” angeschlossen. Dies ist eine Initiative von ,Tierversuche ver-
stehen”und der Standigen Senatskommission fir tierexperimentelle Forschung der Deutschen Forschungsgemeinschaft
(DFG) unter Mitwirkung der Allianz der Wissenschaftsorganisationen. Sie zielt darauf ab, die transparente und offene Dis-
kussion zur Forschung mit Tieren weiter voranzutreiben.

Ansprechpartner v S Initiative
Dr. Oliver Strauch Transparente
Tel.: 040/48051-231 /¥ Tierversuche

E-Mail: oliver.strauch@leibniz-liv.de




Technologieplattform Mikroskopie und Bildanalyse

Mikroskopie und Bildanalyse

Die Technologieplattform Mikroskopie und Bildanalyse (TPMIA) nutzt eine breite
Palette licht- und elektronenmikroskopischer Techniken, um Virusinfektionen in
Zell- und Gewebesystemen zu erforschen. Die Untersuchung des dynamischen
Verlaufs der Viruspathogenese in einzelnen lebenden Zellen oder komplexeren
Modellsystemen wie Organoiden erfordern eine anspruchsvolle Durchfiihrung
unterschiedlichster Praparations- und Mikroskopieverfahren in Laboren der bio-
logischen Sicherheitsstufe (BSL) 2 und 3. Das angewendete Methodenspektrum
reicht dabei von Durchlicht- und Fluoreszenzmikroskopie zur Untersuchung von
Gewebeschnitten, iber High-Content und High-Throughput Mikroskopieverfah-
ren,welche das parallele Testen vieler Bedingungen erlauben, bis hin zu beson-
ders hochauflosenden Ansatzen wie Einzelmolekiil-Lokalisationsmikroskopie
und 3D-EM-Methoden, die es beispielsweise ermdglichen die Interaktion von
Virusmolekiilen mit Molekiilen der Wirtszellen darzustellen.

Die Technologieplattform ist ein integraler Bestandteil der Forschungsabtei-
lung Strukturelle Zellbiologie der Viren. Mit der Infrastruktur der TPMIA und mit
den komplementaren Technologien zur Kryo-Mikroskopie am CSSB stehen fur
Forschende des LIV modernste bildgebende Ressourcen zur Verfligung, um
struktur- und systembiologische Fragestellungen in der Virologie zu beantwor-
ten. Zusétzlich beherbergt die TPMIA das ,Nikon Center of Excellence” dem eine
Kooperation mit dem Mikroskophersteller Nikon zugrunde liegt mit dem Ziel




Technologieplattform Mikroskopie und Bildanalyse

den Forschenden am LIV Zugang zu neuester Mikroskopie Hard- und Software
von Nikon zu ermdoglichen.

Die TPMIA unterstltzt Projekte sowohl von internen als auch externen For-
schungsgruppen. Alle Forschungsabteilungen, Forschungsgruppen und Nach-
wuchsgruppen des LIV zéhlen zu den Nutzenden der TPMIA.

Darliber hinaus fuhrt die TPMIA Projekte durch, in denen neue Technologien
entwickelt werden. In dem Leibniz-Wettbewerb Projekt ,Novel ultrafast and ver-
satile two photon excitation microscope for imaging of BSL3 pathogens‘ wird seit
2022 ein neuartiges Zweiphotonenmikroskop entwickelt, das fiir den Einsatz in
einem BSL3-Labor geeignet ist und schnelle Prozesse in Organoiden bei einer
Infektion mit Viren abbilden kann.

Die TPMIA ist in flnf Projekten des Leibniz-WissenschaftsCampus InterACt unmit-
telbar als Kooperationspartner eingebunden und Ubernimmt jene Projektteile,
bei denen bildgebende mikroskopische Verfahren eingesetzt und die damit ge-
nerierten Daten analysiert werden.

In den Jahren 2021 und 2022 wurden folgende Gerate neu angeschafft, welche

von der TPMIA betrieben werden:

e Thermo Fisher Cellinsight CX5 automatisiertes Mikroskop

e Leica LMD7 Laser-Mikrodissektions-Mikroskop

e Tescan Clara SEM

e Opera Phenix High-Content & High-Throughput Mikroskop (als Dauerleih-
gabe vom BNITM)

Ansprechpartner Elektronenmikroskopie
Dr. Rudolph Reimer

Tel.: 040/48051-254

E-Mail: rudolph.reimer@leibniz-liv.de

Ansprechpartner Lichtmikroskopie

Dr. Roland Thiinauer

Tel.: 040/48051-273

E-Mail: roland.thuenauer@leibniz-liv.de

Dr. Christian Conze
Tel.: 040/48051-273
E-Mail: christian.conze@leibniz-liv.de

Weiterer Kontakt

Prof. Dr. Kay Griinewald

Tel.: 040/48051-268 & 040/8998-87700
E-Mail: kay.gruenewald@leibniz-liv.de




Die Forderung und Ausbildung des
wissenschaftlichen Nachwuchses neh-
men am LIV eine zentrale Rolle ein.
Neben der Ausbildung des wissen-
schaftlichen Nachwuchses, die sich in
strukturierte Doktorand*innenausbil-
dung, LCI-Graduiertenschule und der
Forderung von Postdoktorand®innen
gliedert,bietet die Kaufmannische Ab-
teilung des LIV die Moglichkeit einer
Ausbildung zur Burokauffrau bzw. be-
ziehungsweise zum Burokaufmann.

‘chwuchsfc’jrderung




Nachwuchsforderung

LIV-Graduiertenschule

Die LIV-Graduiertenschule ist ein
interdisziplinares, strukturiertes Pro-
motionsprogramm unter dem Dach
des MIN-Graduiertenzentrums (UHH)
fur alle am LIV tatigen Doktorand*in-
nen mit verbindlichen Richtlinien, die
auf Grundlage der Vorgaben der Leib-
niz-Gemeinschaft zur Ausbildung von
Graduierten entwickelt wurde.

Wir bieten unseren Doktorand*innen
die Maglichkeit, Spitzenforschung in
einem Weltklasseumfeld der Grund-
lagen- und translationalen Forschung
in der Virologie zu betreiben. Unser
Programm bietet eine multidiszipli-
nare Ausbildung, die junge Nach-
wuchswissenschaftler*innen auf eine
erfolgreiche Karriere in der Infekti-
onsforschung vorbereitet.

Die Promovierenden am LIV sind in
eine strukturierte Doktorandenausbil-
dung mit verbindlichen Promotions-
richtlinien eingebunden. Das dreijah-
rige Ausbildungsprogramm des LIV
erganzt die Promotionsordnung der
Universitat Hamburg und schafft Rah-
menbedingungen fir selbststandiges,
betreutes und planbares Arbeiten. In
2021 wurde das Promotionsprogramm
des LIV neu strukturiert und setzt sich
seitdem aus vier Saulen zusammen:
interdisziplinare Seminare (inkl. Cur-
riculum), wissenschaftliche Seminare
und Forschungsmethodik, Schlussel-
qualifikationen sowie (bergreifende
Vernetzungsprogramme. Die regel-
maBige Teilnahme am Doktoranden-
curriculum sowie dem LIV Institute
Seminar,dem gemeinsamen wochent-
lichen Seminar der Doktorand*innen
und Postdoktorand*innen, gilt ebenso
als obligatorisch wie protokollierte
Treffen mit den Betreuenden, die
Dokumentation des Fortgangs der
Doktorarbeit und die regelmafiige

Prasentation eines Zwischenberichts
der eigenen Forschungsarbeit im L/V
Institute Seminar. Erganzend treffen
sich die Promovierenden zu Metho-
denkursen, die zusammen mit dem
Bernhard-Nocht-Institut fir Tropen-
medizin und dem Forschungszent-
rum Borstel, Leibniz Lungenzentrum
organisiert werden. Im zweijahrigen
Turnus findet ein selbstorganisierter
Young Scientist Retreat und ein Career
Day statt. Bis Herbst 2022 fand ein
groRRer Teil dieser Veranstaltungen
aufgrund der COVID-19-Pandemie
online statt.

Die LIV-Graduiertenschule ist zusatz-
lich Mitglied des MINGZ, dem Gra-
duiertenzentrum der Fakultat fir
Mathematik, Informatik und Natur-
wissenschaften (MIN) der Universitat
Hamburg. Dort werden den Promo-
vierenden weitere Informationen und
Services angeboten.

HRA - Hamburg
Research Academy

Seit Januar 2022 ist das LIV assoziier-
ter Partner an der HRA, einer hoch-
schulubergreifende Einrichtung fir
Doktorand*innen und Nachwuchs-
wissenschaftlerinnen (Postdocs, Ju-
niorprofessor*innen) in Hamburg. Die
HRA bietet vielfaltige Angebote zur
Unterstliitzung, Weiterbildung und
Vernetzung von Forschenden aller
Disziplinen in den entscheidenden
ersten Jahren ihrer Karriere, die allen
Nachwuchswissenschaftlerinnen des
LIV zur Verfligung stehen.

HAMBURG
ACADEMY



dynaMENT:
Mentoring for Women
in Natural Sciences

Zudem ist das LIV seit 2019 Partner
bei dynaMENT, einem Mentoring-Pro-
gramm fur Doktorandinnen und Post-
doktorandinnen der Naturwissen-
schaften, die gezielt eine Karriere in
der Wissenschaft anstreben. Das Pro-
gramm ist ein Beitrag zur Erhohung
des Frauenanteils in Fihrungs-
positionen an Universitditen und
Partnerinstitutionen und bietet hoch-
vertrauliche Einzel-Mentoring-Sitzun-
gen, Networking-Veranstaltungen und
Trainings zur beruflichen und person-
lichen Entwicklung an. LIV-Doktoran-
dinnen konnen sich jahrlich und LIV-
Postdoktorandinnen alle zwei Jahre
um jeweils einen Platz im Programm
bewerben.

Das LIV beteiligt sich seit 2014 aufier-
dem am strukturieren Mentorinnen-
Programm fur Postdoktorandinnen der
Leibniz-Gemeinschaft und unterstitzt
interessierte Postdoktorandinnen
aktiv bei der Bewerbung.

LCI-Graduiertenschule

Neben der eigenen strukturierten
Doktorandenausbildung (LIV-Gra-
duiertenschule) ist das LIV auch
Ausbildungspartner in der Leibniz-
Graduiertenschule  Infection  des
Forschungsverbundes Leibniz Center
Infection (LCI). Den Stipendiat*innen
wird neben einem interdisziplindren
Lehr- und Ausbildungsprogramm in
der Infektiologie die Mdglichkeit ge-

Nachwuchsforderung

boten, sich mit hochaktuellen und be-
deutenden Problemen der Infektions-
forschung zu befassen.

Die Graduiertenausbildung starte-
te 2009 und wurde im Sommer 2012
durch die drei Leibniz-Institute des
LCI (BNITM, FZB und LIV) verstetigt.
Die durch ein kompetitives Verfahren
ausgewahlten Forschungsprojekte
basieren auf der engen wissenschaft-
lichen Kooperation jeweils zweier
LCl-Institute und werden dabei ge-
meinsam von Wissenschaftlerinnen
und Wissenschaftlern beider be-
teiligter Institute betreut. Es werden
jedes Jahr zwei bis drei neue Dokto-
rand*innen im Rahmen von LCI auf-

genommen.

LEIBNIZ
CENTER INFECTION

GRADUATE SCHOOL

Forderung von
Postdoktoranden

Neben der Strukturierung und Quali-
tatssicherung in der Graduiertenaus-
bildung sieht das LIV einen gesteiger-
ten Bedarf der gezielten Forderung
von Nachwuchskradften in der Zeit
nach der Promotion. Seit 2018 ist die
Hamburg Research Academy (HRA)
zentrale Anlaufstelle fir Promotions-
interessierte, Promovierende, Postgra-
duierte, Juniorprofessor®innen sowie
deren wissenschaftlich Betreuende.
Neben Workshop-Angeboten liefert
sie Informationen und richtet ziel-
gruppenspezifische Veranstaltungen
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aus. Derzeit sind neun Hamburger
Hochschulen in dem Verbund vertre-
ten. Eine Beteiligung von aufderuni-
versitaren Institutionen ist seit 2021
ebenfalls moglich. Das LIV gehort seit
Januar 2022 als assoziiertes Mitglied
der HRA an, so dass zukiinftig nicht
mehr nur LIV-Doktorand*innen der
Universitdt Hamburg, sondern auch
die Postdoktorand*innen des LIV auf
das umfangreiche Angebot der HRA
zurlickgreifen konnen.

Das LIV Institute Seminar gibt allen
Postdoktorand*innen und  Dokto-
rand*innen in regelmdBigen Ab-
standen die Maglichkeit, ihre For-
schungsprojekte vorzustellen und zu
diskutieren. Dies dient nicht nur der
Wissensvermittlung, sondern starkt
auch den Austausch zwischen den
einzelnen Institutsgruppen.

Zudem unterstitzt das LIV seine
Postdoktorandinnen bei der Be-
werbung fir das Leibniz-Mentorinnen-
Programm.

Fragen anden
wissenschaftlichen
Nachwuchs

Am LIV wechseln jahrlich die Spre-
cherinnen und Sprecher der Dokto-
randen sowie der Postdoktoranden.
Sie reprasentieren und vertreten die
Belange und Wunsche des wissen-
schaftlichen Nachwuchses beim Vor-
stand und im Kollegium. Charlotte
Flory, Laura Weber, Laura Seddar und
Laura Staliunaite sind seit 01.01.2023

als Doktorandensprecherinnen tatig.
Ebenfalls seit Anfang 2023 besteht
mit Dr. Andrea Pirosu und Dr. Sebas-
tian Schloer ein Zweierteam fir die
Vertretung der Postdoktorand*innen.

Charlotte Flory: ,Als Doktoranden-
sprecherinnen geben wir uns, dem
wissenschaftlichen Nachwuchs, eine
Stimme und damit die Moglichkeit,die
Doktorandenausbildung am LIV aktiv
mitzugestalten - und diese mochten
wir nutzen! Mein personliches Ziel
war dabei insbesondere nach der
Pandemie durch unsere umfassende
Umfrage unter den Promovierenden
sowie vermehrte Meetings herauszu-
finden, wo wir konkret ansetzen kon-
nen,um wichtige Themen der Promo-
vierenden sichtbarer zu machen und
um die Doktorandenausbildung fir
uns und fir nachfolgenden Genera-
tionen kontinuierlich zu verbessern.’

Dr. Andrea Pirosu: ,Diese Stelle war
fur mich besonders wichtig, weil man
damit nicht nur den Kolleg*innen am
Institut helfen kann,sondern auch die
Institutspolitik besser versteht. Es ist
wichtig fur alle Wissenschaftlichen
Mitarbeitenden eine Stimme zu be-
kommen, wenn etwas nicht optimal
lauft und verbessert werden muss.
Am Ende sind wir alle Teil einer fan-
tastischen Community und alles funk-
tioniert nur,wenn wir alle zusammen-
arbeiten.’

Doktorandensprecherinnen 2023: Laura
Staliunaite, Laura Seddar, Charlotte Flory und
Laura Weber

,Das LIV ist meiner Meinung nach ein toller
Forschungsstandort, weil internationale Nach-
wuchswissenschaftler*innen hier die Mdglichkeit
bekommen, modernste Forschung zu betreiben,
sich untereinander auszutauschen und durch
Kooperationen mit anderen Instituten in der Welt
der Wissenschaft Fuf3 zu fassen. Mit dem vielfalti-
gen Graduiertenprogramm, welches die Teilnahme
an Seminaren, Soft Skill Kursen und der Summer
School beinhaltet, erméglicht das L1V den Dokto-
rand*innen, sich beruflich sowie persdnlich wei-
terzuentwickeln.”

Laura Staliunaite, Doktorandensprecherin




Postdoktorandensprecher 2023: Dr. Andrea
Pirosu und Dr. Sebastian Schloer

,Das LIV bietet uns Postdocs die Moglich-
keit, Forschung in einem international renom-
mierten Institut zu betreiben und gerade die Ver-
netzung der einzelnen Arbeitsgruppen mit ihren
vielfdltigen Expertisen ergdnzen sich hier beson-
ders gut und ermaoglichen eine hochkooperative
Forschung. Die sehr gute Ausstattung der Abtei-
lungen sowie die vorhandenen Strukturen mit den
einzelnen Facilities wie FACS, Sequenzierungs-
und Mikroskopfacility erzeugen eine exzellente
wissenschaftliche Umgebung, in der wir als Post-
docs ideale Rahmenbedingungen fiir die ndchsten
Karriereschritte vorfinden, sei es der Wechsel in
die Industrie oder die akademische Laufbahn.

Dr. Sebastian Schloer, Postdoktoranden-
sprecher

Laura Weber: ,Unsere Aufgaben als
Doktorandensprecherinnen sind sehr
vielfaltig. Unsere wichtigste Aufga-
be ist es, die Interessen der Promo-
vierenden am LIV zu vertreten. Wir
reprasentieren die Promovierenden
in der Kollegiumssitzung und stehen
im Austausch mit dem Vorstand, dem
Betriebsrat und der Graduiertenschu-
le, um die Promotionsbedingungen
und das strukturierte Promotionspro-
gramm am LIV weiter zu verbessern.
Zudem tragen wir zur Organisation
von Veranstaltungen am Institut bei.
Beim LIV Retreat 2023 organisierten
und leiteten wir das Socializing Event
und aktuell befinden wir uns in der
Planungs-und Organisationsphase fur
den diesjahrigen LIV PhD Career Day,
welcher im Oktober stattfinden wird.
AuBerdem sind wir die Vertreterinnen
des LIVs im Leibniz PhD Network und
stehen allen Promovierenden jeder-
zeit als Ansprechpartnerinnen zur
Verfiigung.*

Dr. Sebastian Schloer: ,In unserer
Funktion als Post-Doktorandenspre-
cher sehen wir uns als Vertreter der
Interessen der Postdocs am LIV. In
dieser Funktion nehmen wir u.a. an
den Kollegiumssitzungen teil und
stehen dabei im engen Austausch mit
dem Vorstand und dem Betriebsrat,
um die Arbeitsbedingungen zu ver-
bessern und auch die Bediirfnisse der
Postdocs als wissenschaftliche Mit-
arbeiter zu artikulieren. Des Weiteren
organisieren wir Veranstaltungen fir
die personliche und berufliche Wei-
terbildung. AuBerdem sehen wir uns
auch als Ansprechpartner fiir Postdocs
und ihre Probleme z. B. bei Diskrimie-
rungen.’

Nachwuchsforderung

Laura Seddar: ,Wir haben dieses Jahr
erstmalig eine Umfrage aufgesetzt
und unter den Doktoranden durch-
gefuhrt. Diese Daten sind enorm hilf-
reich, da wir sowohl von der Zufrie-
denheit mit dem wissenschaftlichen
Standort und der Graduiertenschule
erfahren haben als auch Herausfor-
derungen aufdecken konnten, welche
wir gezielt kommunizieren und anpa-
cken. Weiterhin planen wir einen Ca-
reer Day fur diesen Herbst und hoffen
auch da auf einen grof3en Erfolg!”

Dr. Andrea Pirosu: ,Wir haben viele
internationale Postdocs am LIV und
versuchen aktiv, dass wir solche Kol-
leg*innen besser integrieren kénnen,
damit sie sich hier wohl fihlen. Ich
selbst bin zum Studium aus Italien
nach Deutschland gekommen und mir
hat es sehr geholfen, von erfahrenen
Kolleg*innen an die Hand genommen
zu werden. Ein Erfolg ist es fur mich,
dass wir es dieses Jahr erstmals ge-
schafft haben, die PostDocs zusam-
menzubringen, um herauszufinden
und zu verstehen, wo es welche Prob-
leme gibt.Da PhDs und PostDocs viele
Herausforderungen teilen, wollen wir
in Zukunft enger mit den PhD-Reps
zusammenarbeiten. Durch diesen Zu-
sammenschluss kdnnen wir eine lau-
tere Stimme am Institut werden und
mehr auf die teilweise schwierigen
Bedingungen fur junge Forschende
in der Wissenschaft aufmerksam ma-
chen!



Nationalitaten des wissenschaftlichen Nachwuchses

Stand Ende 2022

Weltweit: 23

Australien: 1
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Europa: 12

Deutschland, Finnland, Frankreich (einschlieflich Korsika), GrofSbritannien, Italien,
Kroatien, Litauen, Osterreich, Serbien, Spanien, Tiirkei, Ukraine
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Nordamerika: 2

Kanada, Mexiko
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Afrika: 2

Gabun

Sudamerika: 1
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Asien: 6

Bangladesch, China, Indien (inkl. Sikkim
und Goa), Sri Lanka, Syrien, Taiwan



Das LIV tritt aktiv fur die Chancengleichheit von
Frauen und Mannern am Arbeitsplatz ein und sieht
sich der Umsetzung und Weiterentwicklung der
Vereinbarkeit von Beruf und Familie in Wissen-
schaft und Forschung verpflichtet. Zur Rekrutierung
der besten Kopfe will das LIV eine familienfreund-
liche Arbeitsumgebung schaffen und die Chancen
der Gleichstellungsarbeit konsequent nutzen.




Gleichstellung

Bereits seit einigen Jahren integriert
das LIV seine Gleichstellungsarbeit in
die strategische Weiterentwicklung
des Instituts. Der Gleichstellungsplan
des LIV, der erstmalig in 2009 verab-
schiedet wurde und seitdem regel-
maRig aktualisiert und erweitert wird,
dient als Indikator fir nachhaltige, in-
novative und zielorientierte MaRnah-
men zur Gleichstellung von Mann und
Frau am Arbeitsplatz.

Erste Ansprechpartnerin ist Michaela
Bockelmann, Technische Assistentin
in der Abteilung Virus-Wirt-Interaktion.
Im Januar 2023 hat Anna Luttjohann,
Technische Assistentin in der Abtei-
lung Virale Zoonosen - One Health,
das Amt als Elternzeitvertretung von
Jennifer Schitte (seit 27.06.2022) aus
dem Einkauf Ubernommen. Bis Juni
2022 war Katharina Kemps Stellver-
tretende Gleichstellungsbeauftragte.

Psychosoziale

Beratung

Zusatzlich bietet das LIVinitiiert durch
die Gleichstellungsbeauftragten und
dem LIV-Vorstand eine kostenlose
psychosoziale Beratung an. Dieses
Angebot soll Mitarbeitenden helfen,
wenn sie personliche Sorgen und
Note belasten, sie sich psychisch be-
eintrachtigt fihlen, sie nach langerer
Krankheit an den Arbeitsplatz zuruick-
kehren,sie ihre Situation gerne mit ei-
ner unabhangigen Person besprechen
mochten oder sie sich einem Fall von
Mobbing oder personlicher Diskrimi-

nierung ausgesetzt fuhlen. Kontakt-
person hierfiir ist die Betriebsarztin
des LIV Frau Dr. Gabriele Andersen.

Pradikat und
Selbstverpflichtung

Das LIV ist Trager des Pradikats
TOTAL E-QUALITY, einer Auszeich-
nung fir den Einsatz auf dem Gebiet
der Chancengleichheit und der Ver-
einbarkeit von Beruf und Familie. Es
wurde vom Verein "Total E-Quality
Deutschland e. V" ins Leben gerufen
und wird an Unternehmen, Organi-
sationen und Hochschulen vergeben,
die sich in besonderem Mafie fir die
Gleichstellung von Frauen und Man-
nern in der Arbeitswelt engagieren.
Das Pradikat wird in verschiedenen
Kategorien vergeben und hono-
riert Maflnahmen und Initiativen zur
Forderung der Chancengleichheit,
Gleichstellung und Vereinbarkeit von
Beruf und Familie. Zudem hat das LIV
die Charta der Vielfalt unterzeichnet,
eine Unternehmensinitiative zur For-
derung von Vielfalt in Unternehmen
und Institutionen. Die Charta ist eine
Initiative, die 2006 ins Leben ge-
rufen wurde und ist eine freiwillige
Selbstverpflichtungserklarung. Unter-
nehmen und Organisationen, die die
Charta unterzeichnen, verpflichten
sich, Vielfalt und Inklusion zu for-
dern und ein diskriminierungsfreies
Arbeitsumfeld zu schaffen.

,Meine Motivation als Gleichstellungsbe-
auftragte an einem wissenschaftlichen Institut
besteht darin, aktiv dazu beizutragen, dass alle
Menschen, unabhdngig von ihrem Geschlecht
oder ihrer Herkunft, die gleichen Chancen und
Méglichkeiten haben, ihre Fahigkeiten und Talen-
te zu entfalten und in der Wissenschaft erfolgreich
zu sein. Eine inklusive und vielfdltige Arbeitsum-
gebung ist nicht nur ethisch richtig, sondern auch
der Schliissel zu innovativem Denken und exzel-
lenter Forschung.”

Anna Liittjohann, Gleichstellungsbeauftragte

Gleichstellungsbeauftragte: Anna Littjohann
und Michaela Bockelmann



Beschwerdestelle

Die Beschwerdestelle am LIV wurde
eingerichtet, um jegliche Diskrimi-
nierungen am Arbeitsplatz aus rassis-
tisch motivierten Griinden, Griinden
des Geschlechts, der Religion oder
Weltanschauung, einer Behinderung,
des Alters, der sexuellen Identitat zu
verhindern oder,wenn bereits gesche-
hen, zu beseitigen.

Beschaftigte, die sich direkt oder indi-
rekt aus den oben genannten Griinden
diskriminiert fuihlen, werden dringend
gebeten, die Beschwerdestelle umge-
hend zu kontaktieren. Jede Kontakt-
aufnahme und alle Untersuchungen

Gleichstellung

werden strikt vertraulich behandelt.
Aus diesem Grund ist eine person-
liche Kontaktaufnahme der digitalen
vorzuziehen. Gemeinsam mit dem an-
gesprochenen Mitglied der Beschwer-
destelle werden die weiteren Schritte
besprochen und mdgliche Losungen
eingeleitet.

Mitglieder der Beschwerdestelle sind
Katja Linke (bis Mai 2022), die Gleich-
stellungsbeauftragten, die Betriebs-
arztin Frau Dr. Gabriele Andersen und
der Betriebsrat. Weitere Mitglieder
sind die Mitarbeitenden der Personal-
abteilung und die Ombudsperson.




Gleichstellung

Betreuungsangebot
Volio

Dem LIV ist es ein grofes Anliegen,
seinen Mitarbeitenden grof3tmogliche
Flexibilitat zu ermdglichen und die
Vereinbarkeit von Familie und Beruf
zusatzlich zu unterstiitzen. Daher hat
das Institut mit der voiio GmbH eine
Kooperation geschlossen - einem
Unternehmen, das Veranstaltungen,
Betreuungsangebote und Experten-
beratung fir Familien anbietet.

vOilO

Kinder-Notfall-
Betreuung

Das LIV bietet in Kooperation mit
dem Notmitterdienst, Familien- und
Seniorenhilfe e.V. individuelle Be-

treuungslosungen fir Kinder von Mit-
arbeiterinnen und Mitarbeitern an,
wenn die eigene Kinderbetreuung
durch Kita, Schule, Familie und Be-
kannte ausfallt.
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Bis Mai 2023 war Katja Linke Administrative Direktorin des LIV. Sie hat das LIV nach viereinhalb Jahren verlassen, um
wieder in der Hamburger Behorde fiir Wissenschaft, Forschung, Gleichstellung und Bezirke (BWFGB) tatig zu sein.

Seit 1. September 2023 leitet Dagmar Schroder-Huse als Administrative Direktorin unsere kaufmannische Abteilung so-
wie den wissenschaftsunterstitzenden Bereich. Frau Schroder-Huse bringt umfangreiche Erfahrung und Fachwissen im
Bereich der Verwaltung und Organisation mit. Sie war in den letzten Jahren als Leiterin der Verwaltung und Technischen
Services am Max-Planck-Institut fiir Struktur und Dynamik der Materie tatig und verfiigt Uber einen beeindruckenden Hin-
tergrund im Management von o6ffentlich sowie privat finanzierten Einrichtungen.



Verwaltung

Katja Linke: ,Die letzten Institutsjahre
waren vor allem durch die Corona-
Pandemie und zuletzt durch die Ener-
giekrise gepragt. Dies war eine sehr
anspruchsvolle Zeit fur das Institut, in
der mitunter schnelles Handeln erfor-
derlich war.

Das Institut hat es in dieser Zeit den-
noch geschafft, seine Forschungsleis-
tungen zu steigern und ich bin stolz
auf die Kolleginnen und Kollegen der
wissenschaftsunterstiitzenden Berei-
che und der Administration, die die
Wissenschaft in dieser Zeit weiterhin
vollends unterstiitzen konnten. Mein
Eindruck ist, dass wir gestarkt aus
diesen Jahren herausgehen konnen,
in dem Wissen, dass wir auch Krisen
meistern, wenn wir uns auf unsere
Starken besinnen.’

Katja Linke: ,Wir haben in den letz-
ten Jahren - nicht zuletzt auch durch
die Krisen ausgelost - viel getan, um
die Prozesse fir beide Standorte ef-
fektiver aufzustellen. Neben der Ein-
fuhrung von mobiler Arbeit und Lab-
folder sowie der Umstellung unseres
Forschungsinformationssystems  auf
UniversiS, gab es viele weitere Schrit-
te, Verfahren digitaler und schneller
zu gestalten. Das waren meines Er-
achtens nur erste Schritte in diese
Richtung. Um weiter ein zeitgemafies
Arbeiten zu ermdglichen, muss dieser

Digitalisierungsprozess auch in den
nachsten Jahren fortgefiihrt werden.’

Dagmar Schroder-Huse: ,Das wirt-
schaftliche und gesellschaftliche Um-
feld wird aufgrund des anhaltenden
Ukraine-Kriegs sowie der Energiekrise
unverandert dynamisch bleiben. Dies
wird sich in fortlaufenden Preisstei-
gerungen und Lieferengpdssen nie-
derschlagen, die uns vor Herausforde-
rungen stellen.

Insbesondere im  Personalbereich
werden wir aufgrund der bevorste-
henden Tariferhdhungen mit erheb-
lichen Kostensteigerungen rechnen
mussen, die nicht vollstandig durch
die Steigerungsrate der institutionel-
len Zuwendung kompensiert werden
konnen. Das erfordert von uns eine
sehr sorgfaltige finanzielle Planung.

Zugleich ist es unerlasslich, weitere
Investitionen in die Digitalisierung
zu tatigen. Dies ermdglicht nicht nur
eine effizientere Gestaltung unserer
Verwaltungsprozesse, sondern trdgt
auch dazu bei, den steigenden Com-
pliance-Anforderungen gerecht zu
werden.

Darliber hinaus wollen wir unseren
CO2-Fufiabdruck weiter reduzieren
und nachhaltige Praktiken initiieren,
um unseren Beitrag zur Bekampfung
der Klimakrise zu leisten und langfris-
tig Kosten einzusparen.’

Katja Linke, Administrative Direktorin
bis Mai 2023

Dagmar Schréder-Huse, Administrati-
ve Direktorin seit September 2023
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G Anhang - Budget 2021

Budget 2021
personatiosen | _sachkosten | investtonen | Gesamtwert
Institutionelle Forderung 15.309.928 8.820.712 4.691.535 1.807.140 15.319.387
Z-Projekte 8.242.054 3.350.201 2.757.319 1.479.166 7.586.685
SB-Projekte 223.076 12.749 9.417 0 22.165
wirtsch. Bereich 356.622 139.614 321.399 10.568 471.581
Summe Drittmittel 8.821.752 3.502.564 3.088.134 1.489.734 8.080.432
Gesamtes LIV 24.131.680 12.323.276 7.779.669 3.296.874 23.399.819
davon:
Bereich Grundfinanzierung 15.309.928 2.077.387 1.031.988 72.953 3.182.328
Bereich Gebdude und 0 273.133 1139373 772.385 2.184.891
Technik
Bereich Wissenschaft 0 6.470.191 2.520.174 961.803 9.952.168
Summe Inst. Forderung 15.309.928 8.820.712 4.691.535 1.807.140 15.319.387
Forderung durch Leibniz 291.233 185.830 27911 0 213.741
Europaische Forderungen 583.878 510.199 161.956 46.084 718.239
auBereuropaische Forderung 157.506 97.623 17.213 0 114.837
Bundesforderung 1.093.108 229.895 211.709 75.955 517.559
Forderung durch DZIF 538.515 252.219 184.245 92.130 528.593
Landesesforderung 4.057.985 974.979 1.689.218 1.254.997 3.919.193
Dt. Forschungsgemeinschaft 978.680 577.255 329.214 0 906.469
Ford. durch weitere 271.673 315.427 68.271 0 383.698
Stiftungen
Industriekooperationen 223.076 139.614 23468 10.568 173.651
diverse Mittelgeber 272477 219.523 77.844 10.000 307.368
wirtsch. Bereich 353.622 297.085 297.085

8.821.752 3.502.564 3.088.134 1.489.734 8.080.432




Anhang - Budget 2022 Q

Budget 2022
personatiosten | _Sactiosten | nvestivonen | Gesamtwert
Institutionelle Forderung 13.701.208 8.731.917 4.387.621 427.586 13.547.124
Z-Projekte 9.406.263 3.370.305 3.262.150 3.407.773 10.040.228
SB-Projekte 395.119 0 2.367 0 2.367
wirtsch. Bereich 291.242 -24.584 237.012 4.500 216.928
Summe Drittmittel 10.092.624 3.345.721 3.501.529 3.412.273 10.259.523
davon:
Bereich Grundfinanzierung 13.701.208 2.422.889 1.086.746 57.515 3.567.149
Seretch Gebaude und 0 292.845 544.714 10.523 848.082
Bereich Wissenschaft 0 6.016.183 2.756.161 359.549 9.131.893
Summe Inst. Forderung 13.701.208 8.731.917 4.387.621 427.586 13.547.124
Forderung durch Leibniz 504.620 425.063 47.051 16.391 488.505
Europaische Forderungen 779.320 467944 109.976 0 577921
auBereuropdische Forderung 108.423 97.123 44.692 0 141.815
Bundesfdrderung 3.059.669 813.902 382.236 2.150.575 3.346.713
Forderung durch DZIF 91.846 53.564 28.852 0 82.417
Landesesforderung 2.976.750 368.556 1.552.915 1.237.094 3.158.566
Dt. Forschungsgemeinschaft 1.020.194 549.406 767.268 0 1.316.673
;g;‘t’ug‘g‘g‘ weitere 233775 99.905 169.766 0 260.671
Industriekooperationen 174.056 63.542 93.025 0 156.567
diverse Mittelgeber 1.042.308 406.716 69.539 3.713 479.968
wirtsch. Bereich 289.292 236.208 4.500 240.708

10.280.251 3.345.721 3.501.529 3.412.273 10.259.523
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e unsere deutschlandweiten Leibniz-Partnerinstitute

e und viele weitere!
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