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Vorwort

Die Deutsche Akademie der Naturforscher Leopoldina, gegründet 1652 in der 
Freien Reichsstadt Schweinfurt mit Sitz in Halle an der Saale seit 1878, ist eine 
überregionale Gelehrtengesellschaft und die älteste naturwissenschaftliche Aka-
demie in Deutschland. Sie nimmt nach ihrer Ernennung zur Nationalen Akademie 
der Wissenschaften Deutschlands im Jahr 2008 ein breiteres Aufgabenspektrum 
wahr und vertritt die deutsche Wissenschaft in zahlreichen internationalen wis-
senschaftlichen Gremien. Ihr gehören gegenwärtig etwa 1600 Mitglieder in aller 
Welt an. Drei Viertel der Mitglieder kommen aus den Stammländern Deutschland, 
Schweiz und Österreich, ein Viertel aus weiteren ca. 30 Ländern. Zu Mitgliedern 
werden Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler aus naturwissenschaftlichen 
und medizinischen Disziplinen, aus den Technik- und Kulturwissenschaften sowie 
aus den empirischen Geistes-, Sozial- und Verhaltenswissenschaften gewählt, die 
sich durch bedeutende Leistungen ausgezeichnet haben.

Die vorliegende Broschüre informiert über die 49 im Jahr 2018 in die Akade-
mie aufgenommenen Wissenschaftler, von denen 16 Frauen sind. Sie dokumen-
tiert zugleich den überregionalen Charakter der Leopoldina, die im Jahr 2018 er-
neut 10 herausragende Persönlichkeiten, die außerhalb Deutschlands tätig sind, zu-
gewählt hat.

Traditionell erfolgt die Übergabe der Mitgliedsurkunden für die neu aufge-
nommenen Mitglieder im darauffolgenden Jahr im Rahmen einer Feierstunde. Sie 
ist in der Regel in die vier Symposien der Klassen I bis IV eingebunden, die seit 
2012 im neuen Hauptgebäude der Akademie in Halle auf dem Jägerberg statt-
finden. Dabei  trafen  sich  die Mitglieder  der Klasse  I: Mathematik, Natur-  und 
Technikwissenschaften im März 2019 zum Thema „Zukunft der Mobilität“, die 
Mitglieder der Klasse II: Lebenswissenschaften im Mai 2019 unter dem Motto 
„Leopoldina Life Science Symposium 2019“ und die Mitglieder der Klasse III: 
Medizin im Juli 2019 zum Thema „Neue Entwicklungen in der klinischen Medi-
zin“. Die Mitglieder der Klasse IV: Geistes-, Sozial- und Verhaltenswissenschaf-
ten werden sich im November zu einem interdisziplinären Symposium „Cognitive 
Enhancement“ treffen. In den Veranstaltungen der Klassen besteht stets die Gele-
genheit, neben der Pflege des wissenschaftlichen Diskurses Einblicke in die Ar-
beit und die Zielsetzung der Leopoldina zu gewinnen und die für die jeweiligen 
Bereiche zuständigen Mitarbeiterinnen und Mitarbeiter der Geschäftsstelle ken-
nenzulernen.

Das vorliegende Verzeichnis gibt in alphabetischer Reihenfolge Auskunft über 
die neuen Mitglieder der Akademie, über ihre Sektions- und Klassenzugehörigkeit.

Jörg hacKer Jutta schnitzer-ungefug

XXVI. Präsident Generalsekretärin

Halle (Saale), im August 2019
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Zuordnung der Sektionen zu den Klassen

Sektionen Bezeichnung

Klasse I  1 Mathematik
  2 Informationswissenschaften
  3 Physik
  4 Chemie
  5 Geowissenschaften
 27 Technikwissenschaften

Klasse II  6 Agrar- und Ernährungswissenschaften
  8 Organismische und Evolutionäre Biologie
  9 Genetik / Molekularbiologie und Zellbiologie
 10 Biochemie und Biophysik
 13 Mikrobiologie und Immunologie
 14 Humangenetik und Molekulare Medizin
 15 Physiologie und Pharmakologie / Toxikologie

Klasse III 11 Anatomie und Anthropologie
 12 Pathologie und Rechtsmedizin
 16 Innere Medizin und Dermatologie
 17 Chirurgie, Orthopädie und Anästhesiologie
 18 Gynäkologie und Pädiatrie
 19 Neurowissenschaften
 20  Ophthalmologie, Oto-Rhino-Laryngologie und  

Stomatologie
 21 Radiologie
 22 Veterinärmedizin

Klasse IV 23 Wissenschafts- und Medizingeschichte
 24 Wissenschaftstheorie
 25 Ökonomik und Empirische Sozialwissenschaften
 26 Psychologie und Kognitionswissenschaften
 28 Kulturwissenschaften
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Liane G. Benning

Sektion: Geowissenschaften
Matrikel-Nummer: 7771
Aufnahmedatum: 21. 3. 2018

Liane G. Benning ist Geochemikerin. Sie erforscht 
biogeochemische  Reaktionen  auf  der  Erdoberfläche 
sowie mikrobielles Leben unter extremen Bedingun-
gen wie Eis und Schnee. Sie möchte herausfinden, wie 
sich diese Prozesse auf den Zustand der Erde auswir-
ken. Liane G. Benning erforscht die Entstehung von 
Böden. Viele Oberflächengesteine der Erde und Bodenformationen bestehen aus 
Mineralien, die sich durch komplexe chemische Reaktionen bilden. Mit moderns-
ten Methoden analysiert Liane G.  Benning diese Reaktionen. Sie untersucht, wie 
die chemischen Verbindungen entstehen und wann sie wieder abgebaut werden. 
Außerdem fragt sie, welche Rolle Bodenmikroben dabei spielen. Mit ihrer For-
schung will sie das Verständnis für diese Prozesse wecken und bewusstmachen, 
wie wichtig diese für die nachhaltige Zukunft der Erde sind. In weiteren Arbeiten 
erforscht Liane G. Benning extreme  Lebensformen in Eis, Schnee und Schmelz-
prozessen. Für Feldforschungen war sie in Island, Neuseeland, Svalbard und Grön-
land. Bei ihren Expeditionen sammelt sie Schneeproben und untersucht Anzahl 
und Art der darin enthaltenen Kohlenstoffverbindungen. Außerdem erforscht sie 
im Eis lebende Algen und ihre Wirkung auf die Schneeschmelze. Wenn die Algen 
viel Sonnenlicht ausgesetzt sind, produzieren sie zum Eigenschutz rote Pigmente. 
Die rote Farbe absorbiert mehr Sonnenlicht, und in der Folge verfärben sich die 
Algen schwarz. Durch die dunklen Flächen schmilzt der Schnee immer schneller. 
Liane G. Benning untersucht das Ausmaß dieser Algenblüte und die Auswirkun-
gen auf das Schmelzen der arktischen Eismassen.  Um die Erde und die Prozesse 
auf der Erdoberfläche weiter aufzuklären, setzt sie auch Synchrotronstrahlung ein. 
Sie arbeitet u. a. an der britischen Synchrotronquelle DIAMOND und an der Euro-
päischen Synchrotronquelle ESRF in Grenoble (Frankreich).

Publikationen (Auswahl):
– Brinza, L., vu, H. P., neamtu, M., and Benning, L. G.: Experimental and simulation results of the 
adsorption of Mo and V onto ferrihydrite. Scientific Reports 9/1365 (2019),

 doi: http://doi.org/10.1038/s41598-018-37875-y
– freeman, H., Perez, J. P. H., honDoW, N., Benning, L. G., and BroWn, A. P.: Beam-induced oxi-

dation of mixed-valent Fe (oxyhydr)oxides (green rust) monitored by STEM-EELS. Micron (2019), 
doi: http://doi.org/10.1016/j.micron.2019.02.002

– Perez, J. P. H., freeman, H., schuessler, J. A., and Benning, L. G.: The interfacial reactivity of 
arsenic species with green rust sulfate (GRSO4). Science of the Total Environment 648, 1161 – 1170 
(2019), doi: http://doi.org/10.1016/j.scitotenv.2018.08.163

http://gfzpublic.gfz-potsdam.de/cone/persons/resource/benning
http://doi.org/10.1038/s41598-018-37875-y
http://gfzpublic.gfz-potsdam.de/cone/persons/resource/freeman
http://gfzpublic.gfz-potsdam.de/cone/persons/resource/jpperez
http://gfzpublic.gfz-potsdam.de/cone/persons/resource/benning
http://doi.org/10.1016/j.micron.2019.02.002
http://gfzpublic.gfz-potsdam.de/cone/persons/resource/jpperez
http://gfzpublic.gfz-potsdam.de/cone/persons/resource/freeman
http://gfzpublic.gfz-potsdam.de/cone/persons/resource/jansch
http://gfzpublic.gfz-potsdam.de/cone/persons/resource/benning
http://doi.org/10.1016/j.scitotenv.2018.08.163
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Carmen Birchmeier
*6. 7. 1955 Waldshut

Sektion: Humangenetik und Molekulare Medizin
Matrikel-Nummer: 7783
Aufnahmedatum: 23. 5. 2018

Carmen Birchmeier ist Genetikerin. Sie erforscht die 
Funktion von Genen bei der Embryonalentwicklung 
und der Funktionserhaltung von Organen. Sie will her-
ausfinden, welche Genveränderungen zu Fehlentwick-
lungen des Nervensystems sowie zu Skelettmuskel-  
und Herz-Erkrankungen beitragen. Außerdem untersucht sie die Rolle von Genen 
bei Krebserkrankungen.

Für ihre Forschung arbeitet Carmen Birchmeier mit dem Modellorganismus 
Maus. Sie forscht an sogenannten „Knock-out“-Mäusen. Bei diesen Mäusen wer-
den bestimmte Gene gezielt ausgeschaltet, um die Funktion eines Gens im Orga-
nismus aufzuklären. Carmen Birchmeier konnte mit ihrem Team grundlegende 
Mechanismen in der Entwicklung des Herzens und der Skelettmuskulatur be-
schreiben. Sie hat Signalübertragungsmoleküle analysiert, die die Wanderung von 
Zellen während der Embryogenese steuern, und Faktoren, die die Entwicklung des 
Nervensystems kontrollieren.

Während der Embryogenese wandern Muskelvorläuferzellen und bewegen sich 
zu Zielorten, um dort z. B. Skelettmuskulatur zu bilden. Die Entwicklung dieser 
Zellen und ihr Weg zu den Zielorten werden durch Signale kontrolliert. Carmen 
Birchmeier konnte Faktoren und Mechanismen dieser Signaltransduktionsketten 
beschreiben. Zudem hat sie mit ihrem Team die Rolle von Wachstumsfaktoren und 
ihrer Rezeptoren entschlüsselt sowie den von ihnen kontrollierten Transkriptions-
faktor, der für die Entwicklung des Organismus zuständig ist. Sie konnte mit ihrem 
Team auch ein Signalsystem (Neuregulin-Signalsystem) beschreiben, das für die 
Entwicklung des peripheren Nervensystems benötigt wird. Mäusen, bei denen die 
Genfunktion für dieses System ausgeschaltet wurde, fehlen die Gliazellen des peri-
pheren Nervensystems. Die Tiere zeigen eine Neurodegeneration. Die Forschung 
von Carmen Birchmeier klärt grundlegende Entwicklungsmechanismen auf und 
hilft menschliche Krankheiten besser zu verstehen.

Publikationen (Auswahl):
– aDameyKo, I., lallemenD, F., aQuino, J. B., Pereira, J. A., toPilKo, P., mueller, T., fritz, n., 

Beljajeva, A., mochii, M., liste, I., usosKin, D., suter, U., Birchmeier, C., and ernfors, P.: 
Schwann cell precursors from nerve innervation are a cellular origin of melanocytes in skin. Cell 
139/2, 366 – 379 (2009)

– storm, R., choleWa-WaclaW, J., reuter, K., Broehl, D., sieBer, M., treier, M., mueller, T., 
and Birchmeier, C.: The bHLH transcription factor Olig3 marks the dorsal neuroepithelium of the 
hindbrain and is essential for the development of brainstem nuclei. Development 136/2, 295 – 305 
(2009)
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Joachim von Braun
*10. 7. 1950 Brakel

Sektion: Agrar- und Ernährungswissenschaften
Matrikel-Nummer: 7764
Aufnahmedatum: 24. 1. 2018

Joachim von Braun ist Agrarökonom und Professor 
für wirtschaftlichen und technologischen Wandel so-
wie Direktor am Zentrum für Entwicklungsforschung 
(ZEF) an der Universität Bonn. Seine Arbeitsschwer-
punkte sind die Agrarpolitik, die Ökonomie von Hun-
gersnöten und die Analyse der Welternährung. Er erforscht, wie die Weltbevölke-
rung nachhaltig ernährt werden kann. Mit seiner Arbeit trägt er zur Verbesserung 
der weltweiten Ernährungssicherung und somit zur Verringerung von Armut und 
Hunger bei. Wie entsteht Hunger und wie kann er nachhaltig bekämpft werden? 
Das ist die zentrale Forschungsfrage von Joachim von Braun. Er untersucht den 
Zusammenhang zwischen Hunger und Armut. Er sucht nach Strategien, wie die 
Welt ernährt werden kann, ohne die Umwelt zu belasten. Dabei spielen Fragen der 
Wirtschaftsentwicklung, globaler Handel und technologische Innovationen eine 
Rolle.

Joachim von Braun beforscht Konzepte der Systemtransformation für nach-
haltige Wirtschaft, insbesondere die Bioökonomie. Die Bioökonomie will durch 
den Wandel verflochtener Wertschöpfungsketten und mit bio-basierten Innovatio-
nen die Abhängigkeit von fossilen Rohstoffen reduzieren. Dafür sollen biologi-
sche Ressourcen wie Mikroorganismen und Pflanzen effizient genutzt werden so-
wie neue biochemische Prozesse zum Einsatz kommen. Das Konzept behandelt 
Naturschutz, nachhaltigen Konsum und Nahrungsmittelproduktion.

Aspekte seiner Forschung sind auch die Kommerzialisierung der Subsistenz-
landwirtschaft sowie der Zusammenhang zwischen Armut und Bodendegradation. 
Joachim von Braun war Sprecher bei Welternährungsgipfeln, er berät Stiftungen, 
Organisationen und die Bundesregierung und ist seit 2017 Präsident der Päpstli-
chen Akademie der Wissenschaften.

Publikationen (Auswahl):
– Braun, J. von, teKlu, T., and WeBB, P.: 1998. Famine in Africa: Causes, Responses, and Prevention. 

Baltimore, London: The Johns Hopkins University Press 1998
– Braun, J. von, and gatzWeiler, F. (Eds.): Marginality – Addressing the Nexus of Poverty, Exclu-

sion and Ecology. Dordrecht: Springer Publ. Netherlands 2014
– Braun, J. von, and Birner, R.: Designing global governance for agricultural development and food 

and nutrition security. Review of Development Economics 2016
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Christiane Josephine Bruns
*7. 5. 1965 Reinbek bei Hamburg

Sektion: Chirurgie, Orthopädie und Anästhesiologie
Matrikel-Nummer: 7797
Aufnahmedatum: 11. 7. 2018

Christiane J. Bruns ist Chirurgin. Ihr Arbeits- und For-
schungsschwerpunkt ist die Chirurgie bei Krebserkran-
kungen an Speiseröhre, Magen und Bauchspeichel-
drüse und Leber. Sie setzt dabei Roboter-unterstützte 
Operationstechniken ein. Außerdem arbeitet sie über 
Gefäßneubildung im Tumor sowie Streuung und Therapieresistenz bei soliden 
 Tumoren.

Christiane Bruns behandelt Patienten mit Erkrankungen an den Verdauungs-
organen. Dabei nutzt sie maßgeschneiderte klassisch-offene und minimal-invasive 
Chirurgie. Für Patienten entwickelt sie in interdisziplinären Teams individuelle 
Therapiekonzepte in spezialisierten Tumorboards. Eingebunden sind Onkologen, 
Strahlentherapeuten, Gastroenterologen und Pathologen. Sie erforscht auf zell- und 
molekularbiologischer Ebene Gefäßneubildungen im Tumor sowie Streuung und 
Therapieresistenz. In einer großen Studie analysiert sie mit ihrem Team Gewebe-
proben von Patienten mit Bauchspeicheldrüsenkrebs. Das Gewebe wird auf be-
stimmte „Biomarker“ untersucht. Mithilfe der Biomarker sollen Krankheitsverläufe 
individuell vorhergesagt werden können. Ziel sind personalisierte Therapien, die 
auf den Krankheitsverlauf abgestimmt sind. In gezielten Krebstherapien („targeted  
therapy“) setzt sie moderne Therapiestrategien wie stammzellbasierte promotor-
gesteuerte Suizid-Gentherapien ein. In der Lehre setzt sich Christiane Bruns für 
 Mentoring-Programme ein und legt in der Ausbildung neben der fachlichen Kom-
petenz auch Wert auf Empathie.

Publikationen (Auswahl):
– niess, H., camaj, P., mair, R., renner, A., zhao, Y., jäcKel, C., nelson, P. J., jauch, K. W., and 

Bruns, C. J.: Overexpression of IFN-induced protein with tetratricopeptide repeats 3 (IFIT3) in pan-
creatic cancer: cellular “pseudoinflammation” contributing to an aggressive phenotype. Oncotarget 
6/5, 3306 – 3318 (2015)

– niess, H., camaj, P., renner, A., ischenKo, I., zhao, Y., KreBs, S., mysliWietz, J., jäcKel, C., 
nelson, P. J., Blum, H., jauch, K. W., ellWart, J. W., and Bruns, C. J.: Side population cells of pan-
creatic cancer show characteristics of cancer stem cells responsible for resistance and metastasis. Tar-
geted Oncology 10/2, 215 – 227 (2015)

– Wang, Y., zhao, Y., herBst, A., KalinsKi, T., Qin, J., Wang, X., jiang, Z., BeneDix, F., franKe, S., 
Wartman, T., camaj, P., halangK, W., Kolligs, F. T., jauch, K. W., nelson, P. J., and Bruns, C. J.: 
MiR-221 mediates chemoresistance of esophageal adenocarcinoma by direct targeting of dkk2 ex-
pression. Annals of Surgery 264/5, 804 – 814 (2016)

– zhao, J., schlösser, H. A., Wang, Z., Qin, J., li, J., PoPP, F., Popp, M. C., alaKus, H., chon, S. H., 
hansen, H. P., neiss, W. F., jauch, K. W., Bruns, C. J., and zhao, Y.: Tumor-derived extracellular 
vesicles inhibit natural killer cell function in pancreatic cancer. Cancers (Basel) 11/6, pil:E874 (2019)



11

Thomas Deller
*3. 10. 1964 Wasserlos/Alzenau (Unterfranken)

Sektion: Anatomie und Anthropologie
Matrikel-Nummer: 7798
Aufnahmedatum: 11. 7. 2018

Thomas Deller ist Arzt und Professor für Anatomie. Er 
erforscht, wie Nervenzellen ihre Form und Funktion bei 
Lernvorgängen anpassen können. Außerdem untersucht 
er, wie Kompensationsmechanismen, die im Nervensys-
tem natürlicherweise vorhanden sind, zur Heilung nach 
einer Schädigung beitragen können. In diesem Zusam-
menhang interessiert er sich besonders für Verletzungen des Gehirns und für neuro-
degenerative Krankheiten.

Nervenzellen können ihre Struktur und Funktion an unterschiedliche neuro-
nale Aktivitäten anpassen. Diese „neuronale Plastizität“ ist die Grundlage, auf der 
in unserem Gehirn Lernen und Gedächtnis funktionieren. Auch bei einer Schädi-
gung des Nervengewebes ist die neuronale Plastizität von großer Bedeutung. Über-
lebende Nervenzellen können ihre Verbindungen verändern, neue Synapsen ausbil-
den und damit Ausfälle zum Teil kompensieren.

Thomas Deller und sein Team erforschen die molekularen Grundlagen neu-
ronaler Plastizität in Bezug auf Lernprozesse, Schädigungen oder neurologische 
Krankheiten. Die Wissenschaftler untersuchen vor allem das Areal des Hippocam-
pus, das bei Lern- und Gedächtnisprozessen eine große Rolle spielt. Mit speziel-
len Mikroskopen beobachten sie lebende Nervenzellen und analysieren die mole-
kulare Regulation und Dynamik der Plastizität. Sie wollen wissen: Wie lernen 
Nervenzellen? Wie reorganisiert sich das Gehirn nach einer Schädigung? Welche 
Rolle spielen diese Vorgänge bei neurologischen Krankheiten? Nach einer Schä-
digung des Gehirns nutzen Nervenzellen auch homöostatische Mechanismen, um 
ihre Funktion wiederherzustellen. Die Arbeitsgruppe um Deller untersucht Mole-
küle (Synaptopodin, Amyloid-Precursor-Protein, Tumornekrosefaktor), die diese 
Anpassungen steuern. In der neurologischen Rehabilitation nutzen Ärzte diese 
 natürlicherweise vorhandenen Kompensationsmechanismen des Nervensystems 
aus, um Funktionsverluste bei Patienten teilweise auszugleichen.

Publikationen (Auswahl):
– Deller, T., Korte, M., chaBanis, S., DraKeW, A., schWegler, H., stefani, G. G., zuniga, A., 

schWarz, K., Bonhoeffer, T., zeller, R., frotscher, M., and munDel,  P.:  Synaptopodin-defi-
cient mice lack a spine apparatus and show deficits in synaptic plasticity. Proceedings National Acad-
emy of Sciences USA 100, 10494 – 10499 (2003)

– vlachos, A., iKenBerg, B., lenz, M., BecKer, D., reifenBerg, K., Bas-orth, C., and Deller, T.: 
Synaptopodin regulates denervation-induced homeostatic synaptic plasticity. Proceedings National 
Academy of Sciences USA 110/20, 8242 – 8247 (2013), doi: 10.1073/pnas.1213677110

– müller, U. C., Deller, T., and Korte, M.: Not just amyloid: physiological functions of the amyloid 
precursor protein family. Nature Review Neuroscience 8/5, 281 – 298 (2017), doi: 10.1038/nrn.2017.29

https://www.pnas.org/content/110/20/8242/tab-article-info
https://www.nature.com/articles/nrn.2017.29
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Ottmar Edenhofer
*8. 7. 1961 Gangkofen

Sektion: Ökonomik und Empirische Sozialwissen-
schaften
Matrikel-Nummer: 7765
Aufnahmedatum: 24. 1. 2018

Ottmar eDenhofer ist Ökonom. Sein Forschungs-
schwerpunkt ist die Klimapolitik. Er erforscht Strate-
gien, um den Klimawandel einzudämmen. Dazu ge-
hören auch Fragen des Wirtschaftswachstums und der 
Wohlfahrts- sowie Ungleichheitstheorie. Außerdem beschäftigt er sich mit den 
Voraus setzungen und Kosten des Umbaus des Energiesystems, etwa durch eine Be-
preisung des Treibhausgases Kohlendioxid (CO2).

Neben ökonomischen Auswirkungen des Klimawandels erforscht Ottmar eDen-
hofer auch Auswirkungen auf langfristiges Wohlergehen und Wachstum. Er be-
schäftigt sich mit Klimapolitik und den politischen Herausforderungen des Klima-
schutzes auf nationaler und internationaler Ebene. Mittels der Spieltheorie versucht 
er, internationale Klimaverhandlungen zu verstehen. Konzepte wie Marktversagen, 
externe Effekte und pigouistische Steuern nutzt er zur Analyse der Ökonomie von 
Klimaschutz- und Anpassungsstrategien.

EDenhofer fragt, wie CO2-Emissionen international gesenkt werden können. 
Dafür schlägt er einen Preis für CO2 vor – in Form einer Steuer oder eines umfassen-
den Handels mit Verschmutzungszertifikaten. Außerdem fordert er eine Reform der 
Energiebesteuerung und eine Kompensation geringer Einkommen. Der Ausstieg 
aus der Stromgewinnung aus Kohle ist für Ottmar eDenhofer die Schicksalsfrage 
der internationalen Klimadiplomatie.

Ottmar eDenhofer hat maßgeblich Expertise für das Sondergutachten des 
Sachverständigenrats der „Wirtschaftsweisen“ zur Klimapolitik geliefert. Er berät 
unter anderem die OECD, das Umweltprogramm der Vereinten Nationen (UNEP) 
und die Weltbank zu Fragen von grünem Wachstum. Er hat an verschiedenen Be-
richten des Weltklimarats IPCC mitgewirkt.

Publikationen (Auswahl):
– Klenert, D., mattauch, L., comBet, E., eDenhofer, O., hePBurn, C., rafaty, R., and stern, N.: 

Making carbon pricing work for citizens. Nature Climate Change 8, 669 – 677 (2018), doi: 10.1038/
s41558-018-0201-2

– KalKuhl, M., stecKel, J. C., and eDenhofer, O.: All or nothing: Climate policy when assets can 
become stranded. The Journal of Environmental Economics and Management (accepted) (2019)

https://www.nature.com/articles/s41558-018-0201-2
https://www.nature.com/articles/s41558-018-0201-2
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Roland Eils
*26. 5. 1965 Krefeld

Sektion: Humangenetik und Molekulare Medizin
Matrikel-Nummer: 7784
Aufnahmedatum: 23. 5. 2018

Roland eils ist Genetiker, Bio- und Medizininforma-
tiker. Mithilfe großer Datensätze erforscht er krank-
heitsrelevante Prozesse. Er nutzt Daten aus der Ge-
nomforschung und setzt Künstliche Intelligenz und 
Big-Data-Analytik ein. Seine Forschung ermöglicht 
genauere Diagnosen und individuellere Therapien. Roland Eilsʼ Fachgebiete sind 
biomedizinische Informatik und digitale Medizin. Die digitale Medizin kombiniert 
neue Technologien mit digitalen Daten aus der Forschung und der Krankenversor-
gung. Dadurch können Krankheitsverläufe präziser beschrieben werden und The-
rapien zielgenauer eingesetzt werden. Roland eils analysiert riesige Datenmengen, 
um damit die Entstehung von Krankheiten aufzuklären und führt Daten aus For-
schung und Krankenversorgung zusammen. Ein weiterer Schwerpunkt seiner Ar-
beit ist die Krebsmedizin. Durch Sequenzierung des Genoms von Tumorgewebe 
werden spezifische Veränderungen (Mutationen) in den Genen identifiziert, die mit 
 einer Krebsentstehung in Zusammenhang stehen können. Weitere Daten kommen 
aus der Analyse von Epigenom, Transkriptom und Proteom. eils und sein Team ent-
wickeln computerbasierte Methoden, mit denen die komplexen Daten interpretiert 
werden können. Mit experimentellen und theoretischen Systembiologiestudien hat 
er Schlüsselmechanismen der Zelle und das Zusammenwirken mit Krebszellen ana-
lysiert. Auf Grundlage der Daten können präzisere Diagnosen gestellt werden, die 
wiederum personalisierte Behandlungen ermöglichen. Roland eils war maßgeblich 
daran beteiligt, Daten aus der Genomsequenzierung in die Patientenversorgung zu 
bringen. Er hat nationale und internationale Konsortien der biomedizinischen In-
formatik und Genomik mit aufgebaut. Mit seiner Forschung will er dazu beitragen, 
dass die Datenflut aus Forschungs- und Krankenversorgungsdaten effizienter genutzt 
werden kann und den Patienten zugutekommt.

Publikationen (Auswahl):
– jäger, N., schlesner, M., jones, D. T. W., […], and eils, R.: Hypermutation of the inactive X chromo-

some is a frequent event in cancer. Cell 155/3, 567 – 581 (2013), doi: 10.1016/j.cell.2013.09.042
– Bauer, T., trumP, S., ishaQue, N., thurmann, L., gu, L., Bauer, M., […], herrmann, C., eils, R., 

and lehmann, I.: Environment-induced epigenetic reprogramming in genomic regulatory elements 
in smoking mothers and their children. Molecular Systems Biology 12/3, 861 (2016), doi: 10.15252/
msb.20156520

– northcott, P. A., Buchhalter, I., [ . . .], eils, R., marra, M. A., Pfister, S. M., taylor, M. D., and 
lichter, P.: The whole-genome landscape of medulloblastoma subtypes. Nature 547, 311 – 317 (2017)

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0092867413012166
https://www.embopress.org/doi/full/10.15252/msb.20156520
https://www.embopress.org/doi/full/10.15252/msb.20156520
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Jan Ellenberg
*23. 11. 1967 Hamburg

Sektion: Genetik/Molekularbiologie und Zellbiologie
Matrikel-Nummer: 7785
Aufnahmedatum: 23. 5. 2018

Jan ellenBerg arbeitet als Senior Scientist und Leiter der 
zellbiologischen und biophysikalischen Abteilung am 
Europäischen Molekularbiologischen Labor (EMBL) 
und hat sich durch Beiträge auf den Gebieten Zellbio-
logie und Mikroskopie ausgezeichnet. Sie decken weite 
Bereiche des Zellteilungszyklus und der Zellkernorganisation ab und umfassen u. a. 
die systematische Analyse der Zellteilung von somatischen Zellen (Mitose), den Auf-
bau der Kernporen und deren Entstehungsprozess, die Organisation des Chromatins 
sowie die Formation und Segregation von mitotischen und meiotischen Chromoso-
men. Sein Ziel ist es, die zugrundeliegenden Prozesse und deren molekulare Kompo-
nenten vollständig durch strukturelle und funktionelle Messungen mittels modernster 
mikroskopischer Verfahren zu analysieren, welche seine Gruppe konstant weiterent-
wickelt und automatisiert. Diese Mikroskopietechniken reichen von quantitativer 
4D-Mikroskopie über Einzelmolekülspektroskopie bis hin zu Lichtblatt- und super-
hochauflösender Mikroskopie.

ellenBergs Gruppe spielte eine zentrale Rolle in EU-weiten Systembiologie-
Konsortia zur Aufklärung der Mitose sowie zur Automatisierung von Mikroskopie-
verfahren und objektiver Bildanalyse (www.mitocheck.org, www.mitosys.org, www.
systemsmicroscopy.eu). Hier entwickelte sein Team zuverlässige Methoden, um Mil-
liarden von Zellen zu analysieren und seltene und transiente funktionelle Zustände 
automatisch zu erfassen. Er ist Mitglied zahlreicher Redaktionsbeiräte internationa-
ler Journale und Beratungskomitees für renommierte Institute. Angesichts der Bedeu-
tung neuer Mikroskopieverfahren für die Zukunft der Lebenswissenschaften koor-
diniert ellenBerg die europäischen Bemühungen, entsprechende Forschungsinfra-
strukturen für Wissenschaftler frei zugänglich zu machen (www.eurobioimaging.eu).

Publikationen (Auswahl):
– cai, Y., hossain, M. J., heriche, J. K., Politi, A. Z., Walther, N., Koch, B., Wachsmuth, M., 

 nijmeijer, B., KueBlBecK, M., martinic, M., laDurner, R., Peters, J. M., and ellenBerg, J.: Ex-
perimental and computational framework for a dynamic protein atlas of human cell division. Nature 
561/7723, 411 –  415 (2018), doi: 10.1038/s41586-018-0518-z

– reichmann, J., nijmeijer, B., hossain, M. J., eguren, M., schneiDer, I., Politi, A. Z., roBerti, 
M. J., hufnagel, L., hiiragi, T., and ellenBerg, J.: Dual-spindle formation in zygotes keeps paren-
tal genomes apart in early mammalian embryos. Science 361/6398, 189 – 193 (2018),

 doi: 10.1126/science.aar7462
– symBorsKa, A., marco, A. De, Daigle, N., corDes, V. C., Briggs, J. A. G., and ellenBerg, J.: 

 Nuclear pore scaffold structure analyzed by super-resolution microscopy and particle averaging. 
 Science 341/6146, 655 –  658 (2013), doi: 10.1126/science.1240672

https://www.nature.com/articles/s41586-018-0518-z
https://science.sciencemag.org/content/361/6398/189.abstract
https://science.sciencemag.org/content/341/6146/655
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Heinz Feldmann
*22. 8. 1959 Lippstadt

Sektion: Mikrobiologie und Immunologie
Matrikel-Nummer: 7786
Aufnahmedatum: 23. 5. 2018

Heinz felDmann ist Virologe. Er erforscht hochin-
fektiöse Viren wie das Lassa-, Ebola- oder Marburg-
Virus. Dabei interessiert er sich vor allem für die Etab-
lierung von Tiermodellen und die Entwicklung von 
Impfstoffen und Therapien. So entwickelte er einen 
Impfstoff gegen Ebola und gilt heute als führender Experte für virale hämorrhagi-
sche Infektionserkrankungen. Bei der Bekämpfung von Ausbrüchen des Ebola- oder 
Marburg-Fiebers bzw. des durch Viren ausgelösten Schweren Akuten Respirations-
syndroms (SARS) war er maßgeblich vor Ort beteiligt bei Entwicklung mobiler Feld-
diagnostik und als Berater der Weltgesundheitsorganisation (WHO). Viren wie das 
Ebola-Virus benutzen die Wirtszelle, um immer neue Nachkommen zu produzieren. 
Die Therapie ist sehr schwierig, weil es kaum möglich ist, die Virusvermehrung selbst 
zu unterbinden. Die Infektiologie hofft deshalb auf vorbeugende Impfungen oder 
Ringimpfungen in Ausbruchsituationen. Heinz felDmann entwickelte bereits 2003 
einen Ebola-Impfstoff (rVSV-ZEBOV) und testete ihn 2005 im Affenmodell. Grund-
lage für den abgeschwächten Lebendimpfstoff ist das Vesikuläre Stomatitis- Virus 
(VSV). Es verursacht bei Tieren eine Art Maul- und Klauenseuche, für Menschen ist 
VSV ungefährlich. Diesem Virus hat felDmann durch gentechnische Veränderung 
ein Ebola-Overflächenprotein eingebaut. Das Immunsystem der geimpften Affen bil-
dete daraufhin Antikörper, die sie zu 100 % vor der Infektion schützten. In klinischen 
Studien wurde der Impfstoff inzwischen erfolgreich an Probanden getestet. Zunächst 
im Auftrag der kanadischen und dann der amerikanischen Regierung hat felDmann 
Hochsicherheitslabore für die Arbeit mit hochinfektiösen Viren aufgebaut. Dort erfol-
gen Forschungen an Filoviren, Bunyaviren, Arenaviren, Paramyxoviren und Flavi-
viren. felDmann ist Berater der WHO für virale hämorrhagische Fieber und ver-
wandte Krankheiten. In dieser Funktion zeichnet er bei Krankheitsausbrüchen für das 
Sicherheits- und Gesundheitsmanagement vor Ort verantwortlich. Ziel seiner For-
schung ist letztendlich die Entwicklung von Diagnostika, Therapien und Impfstoffen.

Publikationen (Auswahl):
– hoenen, T., safronetz, D., groseth, A., WollenBerg, K. R., Koita, O. A., Diarra, B., fall, I. S., 

haiDara, F. C., Diallo, F., sanogo, M., sarro, Y. S., Kone, A., togo, A. C., traore, A., KoDio, M., 
Dosseh, A., rosenKe, K., Wit, E. De, felDmann, F., eBihara, H., munster, V. J., zoon, K. C., felD-
mann, H., and soW, S.: Virology. Mutation rate and genotype variation of Ebola virus from Mali case 
sequences. Science 348/6230, 117 – 119 (2015)

– marzi, A., roBertson, S. J., haDDocK, E., felDmann, F., hanley, P. W., scott, D. P., strong, J. E., 
KoBinger, G., Best, S. M., and felDmann, H.: EBOLA VACCINE. VSV-EBOV rapidly protects ma-
caques against infection with the 2014/15 Ebola virus outbreak strain. Science 349/6249, 739 – 742 (2015)
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Claudia Felser
*28. 7. 1962 Aachen

Sektion: Chemie
Matrikel-Nummer: 7766
Aufnahmedatum: 24. 1. 2018

Claudia felser ist Chemikerin mit festkörperphysi-
kalischem Schwerpunkt. Sie erforscht Verbindungen 
und Materialien, die in Computer- und Energietech-
nologien eingesetzt werden können. Ein Forschungs-
schwerpunkt sind Heusler-Verbindungen, die beson-
dere halbleitende und magnetische Eigenschaften haben und als neue Solarzellen 
oder Magnete und in der Spintronik genutzt werden können. Typische Heusler- 
Verbindungen bestehen aus mehreren nicht-ferromagnetischen Metallen, die zu-
sammen ferromagnetische Eigenschaften aufweisen. Claudia felser identifiziert, 
synthetisiert Einkristalle und dünne Filme von Heusler-Verbindungen und analy-
siert die elektronischen, magnetischen und strukturellen Eigenschaften der Verbin-
dungen und Funktionseinheiten. Mit ihrem Team hat sie neue Heusler-Verbindun-
gen entdeckt, u. a. die Gruppen Mn2YZ und Cr2YZ. Aus diesen Gruppen könnten 
neue Hartmagnete erstellt werden, die ohne Seltene Erden auskommen. Solche 
Magnete stecken in Kernspintomographen, in Elektromotoren, Solar- und Wind-
kraftanlagen, und sie werden zur Datenspeicherung eingesetzt. Heusler-Verbindun-
gen können auch die Entwicklung von Quantencomputern vorantreiben, da einige 
von ihnen topologische Isolatoren (TI) und Weyl-Semimetalle sind. In aktuellen 
Arbeiten synthetisiert Claudia felser hochwertige Einkristalle neuer topologi-
scher Materialien und untersucht deren physikalische Eigenschaften. In diesen to-
pologischen Kristallen lassen sich neue Quanteneffekte, die in der Astrophysik und 
Teilchenphysik vorhergesagt wurden, sogar bei Raumtemperatur beobachten. Zur 
Bestimmung der elektronischen Eigenschaften von Materialien setzt sie modernste 
Untersuchungstechniken ein: Photoelektronenspektroskopie (PES), hochenergeti-
sche und winkelaufgelöste Photoemission. Ihr Team kann mit diesen Techniken 
elektronische Strukturen auch von vergrabenen Flächen und extremen Dünnfilmen 
messen. Claudia felser setzt sich für einen besseren Austausch zwischen Univer-
sität und Industrie ein. Weitere Anliegen sind ihr die Nachwuchsförderung und die 
Förderung von Frauen in Wissenschaft und Wirtschaft.

Publikationen (Auswahl):
– graf, T., ParKin, S. S. P., and felser, C.: Simple rules for the understanding of Heusler compounds. 

Progress in Solid State Chemistry 39/1 (2011)
– nayaK, A. K., Kumar, V., ma, T., Werner, P., PiPPel, E., sahoo, R., Damay, F., roessler, U. K., 

felser, c., and ParKin, S. S. P.: Discovery of magnetic antiskyrmions beyond room temperature in 
tetragonal Heusler materials. Nature 548, 561 – 566 (2017)

– vergniory, M. G., elcoro, L., felser, C., regnault, N., Bernevig, B. A., and Wang, Z.: A complete 
catalogue of high-quality topological materials. Nature 566/480 (2019)
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Horst Fischer
*24. 1. 1966 Aachen

Sektion: Technikwissenschaften
Matrikel-Nummer: 7772
Aufnahmedatum: 21. 3. 2018

Horst fischer entwickelt neuartige Bioprinting-
Verfahren, mit deren Hilfe mit körpereigenen Zel-
len beladene Hydrogele dreidimensional verdruckt 
werden können. An dreidimensional gedruckten 
Zell-Hydrogel- Konstrukten konnte er wichtige, bis-
lang nicht aufgeklärte wissenschaftliche Zusammenhänge hinsichtlich der Inter-
aktion zwischen dem 3D-Druckprozess und der zellulären Reaktion entschlüsseln. 
Mit den in fischers Laboren mittels Bioprinting hergestellten neuartigen Gewebe-
ersatzmodellen kann die Funktionsweise von Wirkstoffen in vitro untersucht wer-
den. Dies trägt dazu bei, Tierversuche zu reduzieren. Die auch als Organ-on-a-chip 
bezeichneten In-vitro-3D-Kulturmodelle sind für die Pharmaindustrie von großem 
Inter esse. Zudem hat Horst fischer wichtige Arbeiten zu Calciumphosphat-ba-
sierten Knochenersatz-Implantaten durchgeführt. Durch eine von ihm entwickelte 
Kombination aus 3D-Druck und einem speziellen Infiltrationsverfahren lassen sich 
Komponenten realisieren, welche die mineralische Struktur von Röhrenknochen 
patientenindividuell abbilden können. Wichtig sind fischers wissenschaftliche Ar-
beiten zum Einfluss von Oberflächenstrukturen in verschiedenen Größenskalen auf 
die Reaktion von Zellen. So konnte er erstmals zeigen, dass die zelluläre Reaktion 
durch  definierte  Strukturen  auf  einer  Implantatoberfläche  im  Sub-Nanometer-
bereich gezielt beeinflusst werden kann. Das hat Bedeutung für die zukünftige Ge-
staltung von Implantatoberflächen. Weiterhin beschäftigt sich fischer mit neuen 
Strategien zur Biofunktionalisierung von Implantatoberflächen. So konnte er mit 
Hilfe einer neuartigen organochemischen Methode Hochleistungskeramikoberflä-
chen hydrolysestabil bioaktivieren. Mit diesem Verfahren kann eine neue Klasse 
von keramischen Knochenersatzimplantaten mit einem deutlich verbesserten Ein-
wachsverhalten entwickelt werden. Horst fischer arbeitet auch anwendungsori-
entiert. Zahlreiche Patente und daraus erwachsene Lizenz vereinbarungen mit inter-
na tional tätigen Medizintechnik-Unternehmen belegen das Translationspotenzial 
seiner Forschungs- und Entwicklungsarbeiten.

Publikationen (Auswahl):
– BöKe, F., laBuDe, N., lauria, I., ernst, S., müller-neWen, G., neuss, S., and fischer, H.: Biological 

activation of bioinert medical high performance oxide ceramics by hydrolytically stable immobiliza-
tion of c(RGDyK) and BMP-2. ACS Appl. Mater. Interfaces 10/45, 38669 – 38680 (2018)

– schöneBerg, J., theeK, B., lorenzi, F. De, Blaeser, A., rommel, D., Kuehne, A. J. C., Kiessling, F., 
and fischer, H.: Engineering biofunctional in vitro vessel models using a multilayer bioprinting tech-
nique. Scientific Reports 8/10430 (2018)
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Garret Adare FitzGerald
*11 May 1950 Dublin (Ireland)

Section: Physiology and Pharmacology/Toxicology
Matricula-Number: 7787
Date of Election: 23 May 2018

Garret fitzgeralD directs the Institute for Transla-
tional Medicine and Therapeutics at the University of 
Pennsylvania where he chaired the Department of Sys-
tems Pharmacology and Translational Therapeutics for 
more than two decades. He is internationally known 
for his contributions to cardiovascular pharmacology. 
fitzgeralD’s research has been characterized by an integrative approach to eluci-
dating the mechanisms of drug action, drawing on work in cells, model organisms 
and humans. His work contributed fundamentally to the development of low-dose 
aspirin for cardioprotection. fitzgeralD’s group was the first to predict and then 
mechanistically explain the cardiovascular hazard from nonsteroidal anti-inflam-
matory drugs. He has also discovered many products of lipid peroxidation and es-
tablished their utility as indices of oxidant stress in vivo. His laboratory was the 
first to discover a molecular clock in the cardiovascular system and has studied the 
importance of peripheral clocks in the regulation of cardiovascular, metabolic and 
immune function.

Publications (Selection):
– PeDersen, A. K., and fitzgeralD, G. A.: Dose related kinetics of aspirin: Presystemic acetylation of 

platelet cyclooxygenase. New England Journal of Medicine 311, 1206 – 1211 (1984)
– mcaDam, B. F., catella-laWson, F., marDini, I. A., KaPoor, S., laWson, J. A., and fitz geralD, G. A.: 

Systemic biosynthesis of prostacyclin by cyclooxygenase (COX)-2. Proceedings National Academy 
of Sciences USA 96, 272 – 277 (1999)

– mcnamara, P., seo, S.-B., ruDic, R. D., sehgal, A., chaKravarti, D., and fitzgeralD, G. A.: 
Regulation of CLOCK and MOP4 by nuclear hormone receptors in the vasculature: A humoral mech-
anism to reset a peripheral clock. Cell 105, 877 – 889 (2001)
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Daniel J. Frost
*29. 11. 1970 Wolverhampton (Großbritannien)

Sektion: Geowissenschaften
Matrikel-Nummer: 7773
Aufnahmedatum: 21. 3. 2018

Daniel frost ist Geowissenschaftler. Er erforscht die 
Entstehung und den Aufbau der Erde. Mit seinen Ar-
beiten zu Erdmantel und Erdkern hat er wesentliche 
Erkenntnisse über den Aufbau und die Entwicklung 
der Erde geliefert. Für seine Experimente entwickelt er 
neue Hochdrucktechniken.

Daniel frost erforscht den Erdmantel sowie Prozesse in großer Tiefe im Erd-
inneren. Die Abläufe dort sind für das Verständnis von plattentektonischen Prozes-
sen wesentlich. Solche Untersuchungen sind eine große Herausforderung, da der 
Mittelpunkt der Erde mehr als 6000 Kilometer von der Erdoberfläche entfernt ist. 
Frost simuliert in Experimenten die hohen Drücke und Temperaturen im Erdin-
nern und reproduziert die dort stattfindenden Prozesse. Er setzt dazu Hochdruck- 
und Hochtemperatur-Experimente ein. Dafür entwickelt er neue Geräte, z. B. hy-
draulische Pressen, die extreme Kräfte auf wenig Fläche konzentrieren. In sei-
nen Arbeiten untersucht er Charakteristika von Mineralien und Gesteinen, z. B. 
Schmelzeigenschaften, den Kohlenstoffkreislauf im Inneren der Erde sowie den 
Oxidationsgrad von Materialien des Erdmantels. Er konnte zeigen, dass der Oxi-
dationszustand im Erdmantel stark von der Tiefe abhängt. Während Kohlenstoff 
an der Oberfläche zu Karbonaten oxidiert, ist ein großer Teil im tiefen Mantel als 
Graphit oder Diamant gespeichert. Dadurch unterscheidet sich der Oxidationsgrad 
im Erdmantel erheblich. Daniel frost hat durch seine Experimente wesentliches 
Wissen über Aufbau und Entwicklung der Erde und anderer Planeten geliefert. Vor 
allem hat er die geowissenschaftliche Hochdruck- und Hochtemperaturforschung 
maßgeblich weiterentwickelt.

Publikationen (Auswahl):
– gruninger, H., armstrong, K., greim, D., Boffa-Ballaran, T., frost, D. J., and senKer, J.:  Hidden 

oceans? Unraveling the structure of hydrous defects in the Earth’s deep interior. Journal of the Amer-
ican Chemical Society 139/30, 10499 – 10505 (2017)

– Kurnosov, A., marQuarDt, H., frost, D. J., Boffa Ballaran, T., and ziBerna, L.: Evidence for 
a Fe3+-rich lower mantle from (Al-Fe)-bearing bridgmanite elasticity data. Nature 543,  543 – 546 
(2017)

– Pommier, A., laurenz, V., Davies, C. J., and frost, D. J.: Melting phase relations in the Fe-S and  
Fe-S-O systems at core conditions in small terrestrial bodies. Icarus 306, 150 – 162 (2018)
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Simone Fulda
*15. 3. 1968 Köln

Sektion: Gynäkologie und Pädiatrie
Matrikel-Nummer: 7799
Aufnahmedatum: 11. 7. 2018

Simone fulDa ist Fachärztin für Kinder- und Jugend-
medizin. Sie erforscht die molekularen Grundlagen 
von Krebserkrankungen im Kindesalter. Schwerpunkt 
ihrer Untersuchungen ist der programmierte Zelltod 
(Apoptose).

Die Apoptose lässt sich als eine Art Selbstmordprogramm der Zelle bezeichnen. 
Zellen müssen sich umbringen, damit die Funktionen des Körpers normal ablau-
fen. Dadurch werden geschädigte, entartete Zellen abgebaut, Gewebe wird verjüngt 
und erneuert. Einige der schwersten Krankheiten, etwa neurodegenerative Erkran-
kungen oder die erworbene Immunschwäche (AIDS – Acquired Immune Deficiency 
Syndrome), hängen mit Fehlregulationen in der Apoptose zusammen. Auch bei 
Krebserkrankungen ist dieser Prozess oft gestört, die entarteten Zellen sterben nicht.

Simone fulDa will  herausfinden, welche Mechanismen den  programmierten 
Zelltod bei Krebserkrankungen im Kindesalter verhindern. Eine Herausforderung 
dabei ist es, dass die Signalkette, die den Zelltod entarteter Zellen auslöst, von 
 Tumor zu Tumor in unterschiedlicher Weise gestört sein kann.

fulDa hat Störungen in der Apoptose von Turmozellen gefunden, die Angriffs-
punkte für neue Krebsmedikamente sind. So konnte sie mit ihren Arbeiten nach-
weisen, dass bestimmte Stoffe (SMAC, second mitochondria-derived activator 
of caspases) die Tumorzellen für die Apoptose wieder sensibilisieren. Auf dieser 
Grundlage haben Pharma-Unternehmen solche SMAC-Agonisten entwickelt. Sie 
hat außerdem entdeckt, dass der Naturstoff Betulinsäure bei bestimmten Tumorzel-
len den programmierten Zelltod auslöst. Mit ihrer Forschung liefert sie neue Per-
spektiven für individualisierte Krebstherapien.

Publikationen (Auswahl):
– schenK, B., and fulDa, S.: Reactive oxygen species regulate Smac mimetic/TNFα-induced necro-

ptotic signaling and cell death. Oncogene 34/47, 5796 – 5806 (2015), doi: 10.1038/onc.2015.35
– rohDe, K., KleinesuDeiK, L., roesler, S., löWe, O., heiDler, J., schröDer, K., Wittig, I., 

Dröse, S., and fulDa, S.: A Bak-dependent mitochondrial amplification step contributes  to Smac 
mimetic/glucocorticoid-induced necroptosis. Cell Death and Differentiation 24/1, 83 – 97 (2017),

 doi: 10.1038/cdd.2016.102
– safferthal, C., rohDe, K., and fulDa, S.: Therapeutic targeting of necroptosis by Smac mimetic 

bypasses apoptosis resistance in acute myeloid leukemia cells. Oncogene 36/11, 1487 – 1502 (2017), 
doi: 10.1038/onc.2016.310

https://www.nature.com/articles/onc201535
https://www.tandfonline.com/doi/full/10.1080/15384101.2018.1442626
https://www.frontiersin.org/articles/10.3389/fcell.2019.00040/full
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Sektion: Neurowissenschaften
Matrikel-Nummer: 7800
Aufnahmedatum: 11. 7. 2018

Thomas gasser ist Neurowissenschaftler. Er erforscht 
die genetischen und molekularen Grundlagen der Par-
kinson-Erkrankung und anderer Bewegungsstörun-
gen.  In  seinen  Studien  hat  er  Gene  identifiziert,  die 
zu Morbus Parkinson führen können. Mit seiner For-
schung trägt er zum besseren Verstehen der Krankheit und zur Entwicklung neuer 
Therapie ansätze bei.

Morbus Parkinson zählt weltweit zu den häufigsten neurodegenerativen Erkran-
kungen. Bei dieser Krankheit sterben Nervenzellen im Gehirn ab, die den Boten-
stoff Dopamin produzieren. Der Dopaminmangel führt zu Muskelstarre, unsiche-
rem Gang und Zittern. In etwa 5 % der Fälle entsteht die Krankheit durch einen 
ererbten genetischen Defekt.

Thomas gasser sucht mit seinem Team nach genetischen Faktoren, die bei 
der Erkrankung eine Rolle spielen. In Studien hat er das Erbgut von Familien un-
tersucht  und  Gen-Mutationen  identifiziert,  die  zur  Parkinson-Krankheit  führen 
können. Dazu gehört auch die Gen-Mutation LRRK2, der bislang häufigste erb-
liche Auslöser. Wer diese Gen-Mutation in sich trägt, erkrankt mit deutlich erhöh-
ter Wahrscheinlichkeit. In Zukunft könnten Ärzte ermitteln, mit welcher Wahr-
scheinlichkeit ein Mensch an Morbus Parkinson erkranken wird. Der Ausbruch 
der Krankheit ließe sich mit einer gezielten Behandlung womöglich hinauszögern.

In weiteren Arbeiten hat Thomas gasser nachgewiesen, dass genetische Muta-
tionen auch bei sporadischen Formen der Parkinson-Erkrankung eine Rolle spie-
len. Jede einzelne Mutation erhöht das Risiko zwar nur geringfügig, in ihrer Kom-
bination aber, und im Zusammenspiel mit Umweltfaktoren, können die Mutationen 
sehr schädlich sein. Mit dieser Forschung hat Thomas gasser Erkenntnisse gelie-
fert, die erstmals dazu führen könnten, dass eines Tages die Ursachen der Parkin-
son-Erkrankung behandelt werden können – und nicht nur die Symptome gelin-
dert werden.

Publikationen (Auswahl):
– zimPrich, a., BisKuP, s., leitner, P., […], and gasser, T.: Mutations in LRRK2 cause autosomal- 

dominant Parkinsonism with pleomorphic pathology. Neuron 44/4, 601 – 607 (2004)
– simon-sanchez, j., schulte, c., Bras, j. m., […], and gasser, T.: Genome-wide association study 

reveals genetic risk underlying Parkinson’s disease. Nature Genetics 41/12, 1308 – 1312 (2009)
– reinharDt, P., schmiD, B., BurBulla, l. f., […], gasser, t., scholer, h. r., and sternecKert, J.: 

Genetic correction of a LRRK2 mutation in human iPSCs links Parkinsonian neurodegeneration to 
ERK-dependent changes in gene expression. Cell Stem Cell 12/3, 354 – 367 (2013)
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Jürgen Gerhards
*12. 3. 1955 Andernach

Sektion: Ökonomik und Empirische Sozialwissen-
schaften
Matrikel-Nummer: 7808
Aufnahmedatum: 7. 11. 2018

Jürgen gerharDs ist ein deutscher Soziologe. Er be-
schäftigt sich zum einen mit den Werteeinstellungen 
der Bürger einer Gesellschaft und fragt, wie sich diese 
im Zeitverlauf gewandelt haben und welche Unter-
schiede man zwischen verschiedenen Ländern ausmachen kann. Dazu analysiert 
er Umfragedaten, aber auch z. B. Praktiken der Vergabe von Vornamen, weil sich 
herausgestellt hat, dass man an der Entwicklung der Vornamen gesellschaftliche 
Trendverläufe gut ablesen kann. Ein zweiter Forschungsschwerpunkt liegt im Be-
reich der Soziologie der europäischen Integration. Im Zentrum steht die Frage, in 
welchem Maße die Bürger in den Mitgliedsländern der Europäischen Union ähnli-
che Werte teilen und über ähnliche kollektive Erinnerungen verfügen, so dass man 
davon ausgehen kann, dass das gesellschaftliche Fundament für den politischen 
Integrationsprozess gegeben ist. Ein dritter, früherer Forschungsschwerpunkt von 
Jürgen gerharDs lag im Bereich der Analyse politischer Öffentlichkeit, u. a. mit 
Studien zur Darstellung von Terrorismus in den Medien verschiedener Länder. In 
jüngeren Arbeiten untersucht gerharDs zudem, wie sich Globalisierungsprozesse 
auf die soziale Ungleichheit auswirken. Globalisierungsprozesse haben die An-
forderungen an die Menschen insofern verändert, als die Verfügung über transna-
tionales Humankapital (Fremdsprachenkenntnisse, interkulturelle Kompetenzen, 
kosmopolitischer Habitus) zunehmend an Bedeutung gewonnen hat. gerharDs 
analysiert, in welchem Maße der Erwerb von transnationalem Humankapital von 
der sozialen Klassenposition der Eltern abhängt und wie Eltern der Mittel- und 
Oberschicht ihre Kinder auf eine globalisierte Welt vorbereiten und so neue Dis-
tinktionsgewinne erzielen können.

Publikationen (Auswahl):
– gerharDs, J., Breuer, L., und Delius, A.: Kollektive Erinnerungen europäischer Bürger im Kon-

text von Transnationalisierungsprozessen. Deutschland, Großbritannien, Polen und Spanien im Ver-
gleich. Wiesbaden: Springer VS 2015

– gerharDs, J., hans, S., and carlson, S.: Social Class and Transnational Human Capital. How Upper  
and Middle Class Parents Prepare Their Children for Globalization. London, New York: Routledge 
2017

– gerharDs, J., lengfelD, H., ignácz, Z. S., Kley, F. K., and Priem, M.: How Strong is European 
Solidarity? Insights from a Thirteen Country Survey. London, New York: Routledge 2019
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Stefan Grimme
*4. 9. 1963 Braunschweig

Sektion: Chemie
Matrikel-Nummer: 7774
Aufnahmedatum: 21. 3. 2018

Stefan grimme arbeitet auf dem Gebiet der theoreti-
schen Chemie. Er entwickelt quantenchemische Me-
thoden und wendet sie auf verschiedenste chemische 
Problemstellungen an. Sein Hauptinteresse gilt großen 
Molekülen und der Frage, wie deren geometrische und 
elektronische Struktur, chemische Reaktionen und spektroskopische Eigenschaften 
effizient und extrem schnell mit modernen Computern berechnet werden können.

Mit seiner Arbeitsgruppe hat Stefan grimme Simulations-Softwarepakete ent-
wickelt, die weltweit in der akademischen Forschung, aber auch in der Industrie 
routinemäßig verwendet werden. Sie kommen in der Biologie, der Synthesefor-
schung und der Materialwissenschaft zum Einsatz. Da quantenmechanische Rech-
nungen einen enormen Rechenaufwand verursachen, arbeitet er auch an realisti-
schen Simulationen für PC oder Laptop, die weniger Energie und Rechenaufwand 
benötigen. Unter anderem hat er die Methode der Dichtefunktionaltheorie (DFT) 
weiterentwickelt, die zur Berechnung von Bindungslängen und Bindungsenergien 
verwendet wird. Diese Weiterentwicklung ist als „Grimme Correction“ bekannt. 
Auf dem Gebiet der molekularen Spektroskopie entwickelt Stefan grimme auto-
matische, Quantenchemie-basierte Software, für die in der Analytik sehr weit ver-
breiteten UV-, CD- und NMR-Spektroskopien und EI-Massenspektrometrie großer  
Moleküle. Dabei verwendet er diese „Low-cost“-Methoden auch zur Berechnung 
von Solvatationseffekten. Diese ermöglichen einen neuen theoretischen Zugang 
zur Beschreibung der jeweiligen Moleküle, beispielsweise der pharmakologisch 
sehr wichtigen Protein-Wirkstoff-Affinitäten.

Publikationen (Auswahl):
– grimme, S., BannWarth, C., Dohm, S., hansen, A., PisareK, J., Pracht, P., seiBert, J., and neese, F.: 

Fully automated quantum-chemistry-based computation of spin-spin-coupled nuclear magnetic reso-
nance spectra. Angewandte Chemie International Edition 56/46, 14763 – 14769 (2017), doi: 10.1002/
anie.201708266

– BannWarth, C., ehlert, S., and grimme, S.: GFN2-xTB – An accurate and broadly parametrized 
self-consistent tight-binding quantum chemical method with multipole electrostatics and density-de-
pendent dispersion contributions. Journal of Chemical Theory and Computation 15/3, 1652−1671 
(2019), doi: 10.1021/acs.jctc.8b01176

– grimme, S.: Exploration of chemical compound, conformer, and reaction space with meta-dynamics 
simulations based on tight-binding quantum chemical calculations. Journal of Chemical Theory and 
Computation 15/5, 2847−2862 (2019), doi: 10.1021/acs.jctc.9b00143

http://dx.doi.org/10.1002/anie.201708266
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http://dx.doi.org/10.1021/acs.jctc.8b01176
http://dx.doi.org/10.1021/acs.jctc.9b00143
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Sektion: Radiologie
Matrikel-Nummer: 7801
Aufnahmedatum: 11. 7. 2018

Anca-L. grosu ist Radio-Onkologin/Strahlenthera-
peutin. Am Universitätsklinikum Freiburg leitet sie 
eine der größten Kliniken für Strahlenheilkunde in 
Deutschland. Ihre wissenschaftlichen Schwerpunkte 
sind die Integration der biologischen Bildgebung in 
Strahlentherapie-Planung und -Monitoring sowie die Weiterentwicklung der Hoch-
präzi sions-Strahlentherapie/Radiochirurgie/stereotaktischen Strahlentherapie. 

Durch die Integration der „biologischen“ Bildgebung in die Planung und Eva-
luation der Strahlenbehandlung werden Informationen über den Tumor und das ge-
sunde Gewebe angewendet, die nicht nur die Morphe, sondern auch die Biologie 
beschreiben. Diese Informationen ermöglichen einen ersten Schritt in Richtung 
einer personalisierten Strahlentherapie, welche Dosis und Fraktionierung der Be-
strahlung an die Biologie des Tumors und des gesunden Gewebes anpasst. In die-
sem Bereich hat Anca-L. grosu eine Pionierarbeit geleistet. Sie war eine der ers-
ten Krebsforscherinnen weltweit, die Positronen-Emissions-Tomographie (PET) 
für die Planung der Strahlenbehandlung verwendet und analysiert haben. Ihre Frei-
burger Klinik ist durch zahlreiche Experimente und klinische Forschungsaktivitä-
ten in diesem Bereich international anerkannt und hat einen signifikanten Beitrag 
zur Entwicklung neuer Behandlungsstrategien geleistet. 

Durch die Radiochirurgie/stereotaktische Strahlentherapie/Hochpräzisions-
Strahlentherapie ist es heutzutage möglich, eine sehr hohe, sogenannte ablative 
Dosis im Tumor zu verabreichen und das gesunde Gewebe maximal zu schonen. 
Anca-L. grosu hat diese Methode in Deutschland mit etabliert und weiterentwi-
ckelt. Dadurch werden die Tumoren mit Strahl statt Stahl zerstört, das heißt, die 
Strahlenbehandlung kann in vielen Fällen die Operation ergänzen oder sogar er-
setzen. 

Publikationen (Auswahl):
– WeBer, W. A., grosu, A. L., and czernin, J.: Technology insight: advances in molecular imaging 

and an appraisal of PET/CT scanning. Nature Clinical Practice Oncology 5/3, 160 – 170 (2008), doi: 
10.1038/ncponc1041

– zamBoglou, C., carles, M., fechter, T., Kiefer, S., reichel, K., fassBenDer, T. F., Bronsert, 
P., KoeBer, G., schilling, O., ruf, J., Werner, M., jilg, C. A., Baltas, D., mix, M., and grosu, 
A. L.: Radiomic features from PSMA PET for non-invasive intraprostatic tumor discrimination and 
characterization in patients with intermediate- and high-risk prostate cancer – a comparison study 
with histology reference. Theranostics 9/9, 2595 – 2605 (2019), doi: 10.7150/thno.32376

https://www.nature.com/articles/ncponc1041
https://www.nature.com/articles/ncponc1041
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC6525993/
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Wolf-Dietrich harDt ist Mikrobiologe. Er erforscht 
die molekularen Mechanismen bakterieller Infektions-
krankheiten, insbesondere von Salmonellen-Infektio-
nen. Mit seinem Team untersucht er molekulare, zel-
luläre und evolutionäre Konzepte der Infektionen. Das 
Team von Wolf-Dietrich harDt gilt als eines der weltweit führenden in der Sal-
monellenforschung.

Salmonellen werden vor allem durch verunreinigtes Wasser oder Lebensmittel 
übertragen. Viele Nahrungsmittel sind kontaminiert, weil Hühner, Schweine und 
Rinder belastet sind. Die Salmonellen besiedeln den menschlichen Darm und infi-
zieren das Darmgewebe. Wolf-Dietrich harDt erforscht Salmonellen-Infektionen 
und Durchfallerkrankungen (Diarrhoe), die durch diese Infektionen verursacht wur-
den. Im Fokus stehen Virulenzsysteme, mit denen das Bakterium Vorgänge im Zell-
innern des infizierten Wirtes manipuliert. Die Entstehung der Krankheit ist ein kom-
plexes Wechselspiel zwischen den Krankheitsfaktoren des Erregers, den Bakterien, 
die den Darm bevölkern (Mikrobiota), und dem Immunsystem. Eine Salmonellen-
Infektion führt nicht automatisch zu einer Erkrankung. Nur 1 % der Infizierten er-
krankt auch an Durchfall. harDt will herausfinden, wann Salmonellen krank ma-
chen und wann nicht. Um die Krankheit besser zu verstehen, hat er Mausmodelle 
aufgebaut, die weltweit Beachtung fanden. Mit seinem Team konnte er nachweisen, 
wie sich Salmonellen im Darm ausbreiten. Sie dringen in die Zellen der Darmwand 
ein und lösen dort eine Entzündung aus, die die Eindringlinge eigentlich bekämp-
fen soll. Die körpereigene Entzündungsreaktion fördert jedoch das Wachstum der 
 Salmonellen. Außerdem hat das Team um Wolf-Dietrich harDt herausgefunden, 
dass sich Salmonellen fortbewegen müssen, um sich zu vermehren. Die Wissen-
schaftler hoffen, dass ihre Erkenntnisse bei der Entwicklung wirksamer Therapien 
helfen. Das ist besonders wichtig, da Salmonellen vermehrt Antibiotikaresistenzen 
aufweisen, welche Therapien erschweren.

Publikationen (Auswahl):
– DiarD, M., BaKKeren, E., cornuault, J. K., moor, K., hausmann, A., sellin, M. E., loverDo, 

C., aertsen, A., acKermann, M., PaePe, M. De, slacK, E., and harDt, W. D.: Inflammation boosts 
bacteriophage transfer between Salmonella. Science 355/6330, 1211 – 1215 (2017)

– WotzKa, S., nguyen, B., and harDt, W. D.: Salmonella typhimurium diarrhea reveals basic princi-
ples of enteropathogen infection and disease-promoted DNA exchange. Cell Host & Microbe 21/4, 
443 – 454 (2017), doi: 10.1016/j.chom.2017.03.009

– furter, M., sellin, M. E., hansson, G. C., and harDt, W. D.: Mucus architecture and near-surface 
swimming affect distinct Salmonella typhimurium infection patterns along the murine intestinal tract. 
Cell Reports 27/9, 2665 – 2678.e3 (2019), doi: 10.1016/j.celrep.2019.04.106
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Susanne hartmann beschäftigt sich mit global verbrei-
teten, jedoch wissenschaftlich vernachlässigten Infek-
tionen: den Infektionen mit parasitischen Würmern. Sie 
sind für ein Drittel der Weltbevölkerung eine Geißel. 
Darüber hinaus ist fast jedes in der Wildnis lebende Tier 
mit Würmern infiziert, aber auch in der konventionellen und alternativen Tierhal-
tung und Tierzucht stellen Wurminfektionen eine große wirtschaftliche Problematik 
dar. Die durch parasitische Würmer ausgelösten chronischen Erkrankungen bedin-
gen zwar nur eine geringe Sterberate (Mortalität), jedoch ist die Erkrankungsrate 
(Morbidität) sehr hoch. Dies hat eine Vielzahl verheerender Auswirkungen: Lebens-
qualität und Leistungsfähigkeit von Mensch und Tier werden stark beeinträchtigt.

Susanne hartmann arbeitet an der Aufklärung der molekularen Mechanismen 
der Wirtsinfektionen mit parasitischen Würmern. Ihr Forschungsschwerpunkt liegt 
dabei auf der Entschlüsselung der Mechanismen der Immunregulation. So wies sie 
u. a. nach, wie parasitische Würmer das Immunsystem der infizierten Wirte zu  ihren 
Gunsten manipulieren. Sie zeigte, dass Zellen des angeborenen Immunsystems, wie 
Makrophagen, Mastzellen und Granulozyten, sowie Zellen des adaptiven Immun-
systems durch die Würmer direkt moduliert werden. Susanne hartmann  identifi-
zierte Komponenten der Parasiten, mit denen das Immunsystem der Wirte manipu-
liert wird, und setzte die gewonnenen Erkenntnisse gezielt in einem translationalen 
Ansatz zur Regulation des Immunsystems ein, indem unerwünschte überschießende 
entzündliche Immunreaktionen, die z. B. bei Kolitis oder Asthma auftreten, ge-
dämpft werden. Die Forschungsarbeiten von Susanne hartmann sind zukunftswei-
send, da sie die in einem komplexen System interdisziplinär gewonnenen Erkennt-
nisse aus der Grundlagenforschung mit der Anwendung in der Bekämpfung und 
Heilung von bis heute nicht beherrschten immunbedingten Krankheiten verbinden.

Publikationen (Auswahl):
– hePWorth, M. R., Daniłowicz-luEbErt, E., rausch, S., metz, M., Klotz, C., maurer, M., and 

hartmann, S.: Mast cells orchestrate type 2 immunity to helminths through regulation of tissue- 
derived cytokines. Proceedings National Academy of Sciences USA 109/17, 6644 – 6649 (2012), doi: 
10.1073/pnas.1112268109

– Whelan, R. A., rausch, S., eBner, F., günzel, D., richter, J. F., hering, N. A., schulzKe, J. D., 
Kühl, A. A., Keles, A., janczyK, P., nöcKler, K., Wieler, L. H., and hartmann, S.: A transgenic 
probiotic secreting a parasite immunomodulator for site-directed treatment of gut inflammation. Mo-
lecular Therapy 22/10, 1730 – 1740 (2014), doi: 10.1038/mt.2014.125

– stranDmarK, J., steinfelDer, S., BereK, C., Kühl, A. A., rausch, S., and hartmann, S.: Eosino-
phils are required to suppress Th2 responses in Peyerʼs patches during intestinal infection by nema-
todes. Mucosal Immunology 10/3, 661 – 672 (2017), doi: 10.1038/mi.2016.93
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Aufnahmedatum: 23. 5. 2018

Manajit hayer-hartl erforscht bestimmte molekulare 
Maschinen (Chaperone) und ihre Rolle bei der Protein-
faltung. Chaperone helfen dabei, Proteine rekombinant  
in Bakterien oder im Reagenzglas herzustellen. Mit ih-
rem Team konnte Manajit hayer-hartl das Schlüssel-
protein der Fotosynthese nachbauen. Ihre Forschungsergebnisse können helfen, ef-
fizientere Nutzpflanzen zu entwickeln.

Proteine sind an vielen lebenswichtigen Prozessen in der Zelle beteiligt. Einer 
der wichtigsten biologischen Prozesse ist die Fotosynthese. Dabei wandeln Pflan-
zen Kohlendioxid und Wasser in Sauerstoff und Zucker um. Proteine können ihre 
Aufgaben nur erfüllen, wenn sie sich zu einer korrekten dreidimensionalen Struk-
tur gefaltet haben. Damit Proteine richtig gefaltet werden, setzt die Zelle „Hilfspro-
teine“ ein, die molekularen Chaperone. Chaperone sind aber auch wichtige Werk-
zeuge für die Wissenschaftler. Sie helfen dabei, Proteine künstlich in Bakterien 
oder im Reagenzglas herzustellen. Das Schlüsselprotein der Fotosynthese ist die 
„Rubisco“. Es bindet Kohlendioxid und erzeugt damit Zuckermoleküle als Bau-
stoff für den Organismus.

Manajit hayer-hartl  ist es gelungen, das Protein mit Hilfe mehrerer pflanz-
licher Chaperone in Bakterien zu erzeugen. Sie will das künstlich hergestellte Ru-
bisco-Protein nun so verändern, dass es Kohlendioxid effektiver als das natürliche 
Protein umsetzt. Dadurch könnte sich die Produktion von Getreide erhöhen lassen. 
Die Arbeiten könnten auch für den Klimaschutz wichtig sein. Es könnten Pflanzen 
und Mikroorganismen hergestellt werden, die effektiver arbeiten und mehr Kohlen-
dioxid aus der Atmosphäre binden.

Publikationen (Auswahl):
– mueller-cajar, O., stotz, M., WenDler, P., hartl, F. U., Bracher, A., and hayer-hartl, M.: 

Structure and function of the AAA+ protein CbbX, a red-type rubisco activase. Nature 479, 194 – 199 
(2011), doi: 10.1038/nature10568

– aigner, H., Wilson, R. H., Bracher, A., calisse, L., Bhat, J. Y., hartl, F. U., and hayer-hartl, M.: 
Plant RuBisCo assembly in E. coli with five chloroplast chaperones including BSD2. Science 358, 
1272 – 1278 (2017), doi: 10.1126/science.aap9221

– Wang, H., yan, X., aigner, H., Bracher, A., nguyen, N. D., hee, W.Y., long, B. M., Price, G. D., 
hartl, F. U., and hayer-hartl, M.: Rubisco condensate formation by CcmM in β-car boxysome bio-
genesis. Nature 566, 131 – 135 (2019), doi: 10.1038/s41586-019-0880-5
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Aufnahmedatum: 21. 3. 2018

Gabriele hegerl ist Geowissenschaftlerin. Sie er-
forscht Klimaveränderungen und den menschlichen 
Einfluss auf das Klimasystem. In ihren Arbeiten iden-
tifiziert und quantifiziert sie den Anteil des Menschen 
am Klimawandel. Sie war viele Jahre für den Weltkli-
marat (IPCC) tätig und hat in führender Position an Sachstandberichten mitgearbei-
tet. Gabriele hegerl erforscht mit Daten, Modellen und Analysen den weltweiten 
Klimawandel. Sie analysiert extreme Wetterereignisse und untersucht, inwieweit 
der Klimawandel das Risiko solcher Ereignisse verändert hat. Dabei fragt sie auch 
nach dem Einfluss von Faktoren wie Treibhausgasen, Vulkanausbrüchen oder der 
Veränderung der Sonnenstrahlung. Mit Energiebilanzmodellen, komplexen Klima-
modellen, Messdaten und Paläo-Proxy-Daten hat sie erforscht, wie die Temperatur 
reagiert, wenn sich diese Faktoren verändern. Durch ihre Rekonstruktionen kam 
sie zu dem Schluss, dass viele der Klimaschwankungen im letzten Jahrtausend 
durch äußere Faktoren wie Änderungen in der Frequenz von Vulkanausbrüchen 
erklärbar sind. Sie hat Untersuchungen zur Klimasensitivität geleitet und mit ihrer 
Arbeit dazu beigetragen, den durch Menschen verursachten Klimawandel zu iden-
tifizieren und zu quantifizieren. Die Daten und Modelle dienen auch der Einschät-
zung kommender Klimawandelereignisse.

Publikationen (Auswahl):
– hegerl, G. C., Broennimann, S., schurer, A., and coWan, T.: The early 20th century warming. 

WIRES climate change (2018)
– neuKom, R., schurer, A. P., steiger, N. J., and hegerl, G. C.: Possible causes of data model dis-
crepancy in the temperature history of the last Millennium. Scientific Reports 8/1, 7572 (2018)

– unDorf, S., Polson, D., Bollasina, M., ming, Y., schurer, A., and hegerl, G. C.: Detectable im-
pact of local and remote anthropogenic aerosols on the 20th century changes of West African and 
South Asian monsoon precipitation. Journal of Geophysical Research 123/10, 4871 –  4889 (2018),

 doi: 10.1029/2017JD027711

https://agupubs.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1029/2017JD027711
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Frank Heppner
*16. 7. 1968 Würzburg

Sektion: Pathologie und Rechtsmedizin
Matrikel-Nummer: 7803
Aufnahmedatum: 11. 7. 2018

Frank hePPner ist Neuropathologe und arbeitet auf 
dem Gebiet der Neuroimmunologie und der Neuro-
degeneration. Schwerpunktmäßig beforscht er den 
Einfluss  des  Immunsystems  auf  die  Pathogenese  von 
Erkrankungen des zentralen Nervensystems, insbeson-
dere von neurodegenerativen Krankheiten wie der Alzheimer-Erkrankung. Sein 
Fokus ist das Verständnis der Rolle der Mikrogliazellen, einer zentralen Immun-
zelle des Gehirns, die der myeloiden Zellreihe zuzuordnen ist. hePPner und sein 
Team versuchen – ausgehend von Zellkultur- und Tiermodellen definierter neurolo-
gischer Erkrankungen –, Grundlagenergebnisse in das humane System zu überset-
zen mit dem Ziel, neue Wege für Diagnostik und Therapie neurodegenerativer Er-
krankungen zu finden. So konnte er z. B. zeigen, dass die Hemmung von löslichen 
Immunbotenstoffen, den Interleukinen (IL)-12 und -23, in einem entsprechenden 
Mausmodell zu einer Besserung der Alzheimer-Pathologie führt. Da Alzheimer- 
Patienten eine Veränderung dieser oder anderer Immunmoleküle aufweisen, ist 
es aktuell sein Ziel, neue immunmodulatorische Ansätze bei der Behandlung von 
 Alzheimer-Patientinnen und -Patienten zu definieren.

Schon frühzeitig hat hePPner zur Ermöglichung von translationalen Ansätzen 
eine moderne, den neuen OMICS-Technologien zugewandte Hirn-Biobank etab-
liert, um so für die Forschungsgemeinschaft Zugang zu Gewebe von Patienten mit 
diversen neurodegenerativen Erkrankungen zu generieren. Leitmotiv seines wis-
senschaftlichen Handelns ist dabei immer der interdisziplinäre Ansatz, jenseits von 
Organ- und Fächergrenzen.

Publikationen (Auswahl):
– hePPner, F. L., greter, M., marino, D., falsig, J., raivich, G., hövelmeyer, N., Waisman, A., 

rülicKe, T., Prinz, M., Priller, J., Becher, B., and aguzzi, A.: Experimental autoimmune en-
cephalomyelitis repressed by microglial paralysis. Nature Medicine 11, 146 – 152 (2005)

– grathWohl, S. A., Kälin, R. E., Bolmont, T., ProKoP, S., WinKelmann, G., Kaeser, S. A., oDen-
thal, J., raDDe, R., elDh, T., ganDy, S., aguzzi, A., staufenBiel, M., matheWs, P. M., WolBurg, 
H., hePPner, F. L., and jucKer, M.: Formation and maintenance of Alzheimer’s disease beta-amy-
loid plaques in the absence of microglia. Nature Neuroscience 12/11, 1361 – 1363 (2009)

– vom Berg, J., ProKoP, S., miller, K. R., oBst, J., Kälin, R. E., loPategui-caBezas, I., Wegner, 
A., mair, F., schiPKe, C. G., Peters, O., Winter, Y., Becher, B., and hePPner, F. L.: Inhibition 
of IL-12/IL-23 signaling reduces Alzheimerʼs disease-like pathology and cognitive decline. Nature 
Medicine 18/12, 1812 – 1819 (2012)

– ProKoP, S., miller, K. R., Drost, N., hanDricK, S., mathur, V., luo, J., Wegner, A., Wyss-
coray, T., and hePPner, F. L.: Impact of peripheral myeloid cells on amyloid-β pathology in Alzhei-
merʼs disease-like mice. Journal Experimental Medicine 212/11, 1811 – 1818 (2015)
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Georg Friedrich Hoffmann
*29. 11. 1957 Goslar

Sektion: Gynäkologie und Pädiatrie
Matrikel-Nummer: 7804
Aufnahmedatum: 11. 7. 2018

Georg F. hoffmann ist Kinderarzt und Spezialist für 
angeborene Stoffwechselerkrankungen. Er diagnos-
tiziert diese Erkrankungen und erforscht sie moleku-
largenetisch. Außerdem ist er Experte für Neugebore-
nenscreenings. Er betreibt sowohl klinische Forschung 
und Arzneimittelstudien als auch Grundlagenforschung.

In Deutschland kommt etwa eines von 500 Babys mit einer angeborenen Stoff-
wechselerkrankung zur Welt. Bekannt sind heute mehr als 700 angeborene Stoff-
wechselerkrankungen. Darunter fallen u. a. Störungen des Aminosäurenstoff-
wechsels (Phenylketonurie, Ahornsirupkrankheit, Tyrosinämie), Störungen der 
Ammoniakentgiftung (OTC-Mangel, Citrullinämie), Störungen des Kohlenhydrat-
stoffwechsels (Glykogenosen, Galaktosämie) oder Neurotransmitterdefekte (Tyro-
sinhydroxylase-Mangel, Pterinstoffwechseldefekte).

Georg F. hoffmann erforscht diese Erkrankungen molekulargenetisch, diag-
nostiziert und behandelt sie. Viele der Krankheiten können im Rahmen des Neuge-
borenenscreenings diagnostiziert werden. In einer Langzeitstudie hat er mit seinem 
Team untersucht, wie sich eine frühe Diagnose angeborener Stoffwechselerkran-
kungen auf die Entwicklung auswirkt. Die Ergebnisse zeigen, dass die Kinder sehr 
gute Chancen auf eine normale Entwicklung haben, wenn die Störungen frühzeitig 
entdeckt und behandelt werden. Ohne rechtzeitige Behandlung können sie die kör-
perliche oder geistige Entwicklung stören, bleibende Organschäden verursachen 
oder im schlimmsten Fall gar zum Tod führen.

In weiteren Studien untersucht Georg F. hoffmann Krankheiten, um die das Neu-
geborenenscreening erweitert werden könnte. Mit europäischen Projektpartnern ar-
beitet er am Aufbau eines europäischen Registers und evidenzbasierten Leitlinien für 
die Diagnostik und Behandlung von Organoazidurien und Harnstoffzyklusdefekten.

Publikationen (Auswahl):
– gramer, G., nennstiel-ratzel, U., und hoffmann, G. F.: 50 Jahre Neugeborenenscreening in 

Deutschland. Bisherige Ergebnisse und zukünftige Herausforderungen. Monatsschrift Kinderheil-
kunde 166, 987 – 993 (2018)

– meyBurg, J., oPlaDen, T., sPieKerKötter, U., schlune, A., schenK, J. P., schmiDt, J., [ . . .], KölKer, 
S., yuDKoff, M., and hoffmann, G. F.: Human heterologous liver cells transiently improve hyperam-
monemia and ureagenesis in individuals with severe urea cycle disorders. Journal of Inherited Meta-
bolic Diseases 41, 81 – 90 (2018)

– zielonKa, M., Breuer, M., oKun, J. G., carl, M., hoffmann, G. F., and KölKer, S.: Pharmaco-
logic rescue of hyperammonemia-induced toxicity in zebrafish by inhibition of ornithine aminotrans-
ferase. PLoS ONE 13: e0203707 (2018)
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Martin Hrabě de Angelis
*29. 10. 1964 Gießen

Sektion: Veterinärmedizin
Matrikel-Nummer: 7805
Aufnahmedatum: 11. 7. 2018

Martin Hrabě De angelis gilt als einer der international 
führenden Genetiker mit dem Schwerpunkt Diabetes-
forschung. Er hat außerdem an dem Aufbau des Deut-
schen Zentrums für Diabetesforschung mitgewirkt. Zur 
systemischen Analyse von Erkrankungen des Menschen 
entwickelte und implementierte er die German Mouse Clinic am Helmholtz Zentrum 
München und der Technischen Universität München. Hier erforscht er in nationalen 
und internationalen Forschungskonsortien, wie uns die Gene prägen und wie sich 
besonders Umwelteinflüsse epigenetisch auch über Generationsgrenzen hinweg aus-
wirken. Im Diabetesbereich gelangen ihm und seinem Team mehr als 50 funktionelle 
Erstbeschreibungen von stoffwechselrelevanten Genen in Maus und Mensch.

Das Team um Hrabě DE angElis konnte für zahlreiche monogenetische Er-
krankungen, wie z. B. Osteogenesis imperfecta oder verschiedene Stoffwechsel-
störungen, kausale Zusammenhänge aufdecken, die für evidenzbasierte Thera-
pien essentiell sind. Von besonderer Bedeutung ist die systemische Erforschung der 
Genfunktionen – also Funktionsanalysen in möglichst allen Organsystemen des Or-
ganismus – vom Embryo bis in das hohe Alter. Auch spielen Umweltfaktoren wie 
die Ernährung in seiner Forschung eine Rolle. So konnte das Team um Hrabě DE 
angelis zeigen, dass durch falsche Ernährung erworbene Stoffwechselstörungen 
über die Generationsgrenze hinweg auf die nächste Generation übertragen werden 
können. Gegenstand der aktuellen Arbeiten sind die molekularen Ursachen sowie 
die Reversibilität dieser wohl epigenetisch übertragenen Eigenschaften zu erfor-
schen und anzuwenden. In einem internationalen Projekt werden Forschungsarbei-
ten zur ersten funktionellen Enzyklopädie des Säugetiergenoms durchgeführt. Hier-
bei koordiniert Hrabě DE angElis den europäischen Forschungsverbund „Infrafron-
tier“ mit dem Hauptsitz am Helmholtz Zentrum München. Ziel der Arbeiten ist es, 
die großen noch unbekannten Genregionen funktionell zu charakterisieren.

Publikationen (Auswahl):
– Hrabě De angelis, M., nicholson, G., […], and BroWn, S. D. M.: Analysis of mammalian gene func-

tion through broad-based phenotypic screens across a consortium of mouse clinics. Nature Genetics 
47/9, 969 – 978 (2015)

– rozman, J., rathKolB, B., […], and Hrabě De angelis,  M.:  Identification  of  genetic  elements 
in metabolism by high-throughput mouse phenotyping. Nature Communications 9, Article Nr. 288, 
doi:10.1038/s41467-017-01995-2 (2018)

– aBe, K., cox, A., taKamatsu, n., […], and Hrabě De angelis, M.: Gain-of-function mutations in a 
member of the Src family kinases cause autoinflammatory bone disease in mice and humans. Proceed-
ings National Academy of Sciences USA 116/24, 11872 – 11877 (2019), doi: 10.1073/pnas.1819825116

https://www.nature.com/articles/s41467-017-01995-2
https://www.pnas.org/content/116/24/11872
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Stefan Huster
*31. 12. 1964 Gütersloh (NRW)

Sektion: Wissenschaftstheorie
Matrikel-Nummer: 7809
Aufnahmedatum: 7. 11. 2018

Stefan huster ist Rechtswissenschaftler. Schwer-
punkt seiner Forschung ist die Gesundheitspolitik. Er 
fragt, wie ein solidarisches Gesundheitssystem ausse-
hen kann und welche Faktoren es bestimmen. In seinen 
Studien beschäftigt er sich u. a. mit der Priorisierung in 
der Medizin sowie mit ethischen und rechtlichen Fragen von Genomforschung und 
personalisierter Medizin.

Stefan huster untersucht Gesundheitspolitik unter verfassungsrechtlichen, 
rechtsphilosophischen und sozialrechtlichen Aspekten. Dabei konzentriert er sich 
auf die Public-Health-Perspektive. Hierbei steht nicht der einzelne Patient mit sei-
ner Krankheit im Vordergrund, sondern Faktoren der Gesundheitsverteilung und 
Volksgesundheit. In Studien hat er Bedingungen für eine soziale Gesundheitsge-
rechtigkeit erforscht. Er fragt zum Beispiel: Wie viel gesundheitliche Eigenverant-
wortung kann der Staat verlangen? Welche Kosten-Nutzen-Bilanz hat die Genom-
forschung? Soll die Allgemeinheit Luxustherapien für wenige Patienten mittragen? 
Sollen Kinder grundsätzlich bevorzugt behandelt werden? Der medizinische Fort-
schritt und der Kostendruck im Gesundheitswesen stellen die Gesellschaft vor die 
Frage, ob alles, was medizinisch möglich ist, auch gesellschaftlich finanziert wer-
den kann. Vor diesem Hintergrund untersucht huster, wie eine Priorisierung in der 
Medizin rechtskonform umsetzbar ist. Er fragt, welche Kriterien zu transparenten 
und nachvollziehbaren Entscheidungen führen – zu Entscheidungen, die die Inter-
essen von Patienten und Medizinern ernst nehmen. Im Zusammenhang mit dem 
demographischen Wandel hat Stefan huster das Konzept der „gesundheitlichen 
Eigenverantwortung“ analysiert und gefragt, wann Anreize zur Eigenverantwor-
tung rechtlich vertretbar und ökonomisch sinnvoll sind.

Publikationen (Auswahl):
– huster, S.: Soziale Gesundheitsgerechtigkeit. Sparen, umverteilen, vorsorgen? Berlin: Klaus 

Wagenbach 2011
– huster, S., und gottWalD, S.: Die Vergütung genetischer Diagnostik in der Gesetzlichen Kranken-

versicherung. Bochumer Schriften zum Sozial- und Gesundheitsrecht Bd. 14. Baden-Baden: Nomos 
2013

– huster, S., staDelhoff, S., und streng-Baunemann, A.: Der Zugang zu noch nicht zugelassenen 
Arzneimitteln. Rechtsfragen und Regulierungsprobleme. Bochumer Schriften zum Sozial- und Ge-
sundheitsrecht Bd. 21. Baden-Baden: Nomos 2016
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Claudia Köhler
*11. 11. 1971 Schwerin

Sektion: Organismische und Evolutionäre Biologie
Matrikel-Nummer: 7790
Aufnahmedatum: 23. 5. 2018

Claudia Köhler ist eine deutsche Molekularbiologin. 
Mit ihrer Forschung hat sie wichtige Beiträge für unser 
Verständnis von epigenetischen Mechanismen und de-
ren Einfluss auf die Samenentwicklung und pflanzliche 
Artbildung geleistet.

Sie zeigte, dass epigenetische Mechanismen im Nährgewebe des Samens für 
den Aufbau von Hybridisierungsbarrieren verantwortlich sind und dass durch epi-
genetische Manipulation des männlichen Genoms diese Barrieren ausgeschaltet 
werden können. Mit ihrem Team hat sie das erste genomisch geprägte (geimprin-
tete) Artbildungsgen identifiziert, gefolgt von der Entdeckung weiterer Gene, die 
ebenfalls geimprintet sind und als Artbildungsgene fungieren. Mit ihrer Forschung 
hat sie weitreichende Beiträge zum Verständnis der Regulation und Evolution von 
geimprinteten Genen in Pflanzen geleistet.

Kürzlich hat Köhler aufdecken können, dass kleine RNAs, die von mobilen 
genomischen Elementen (Transposons) gebildet werden, eine wichtige Rolle in 
der Bildung dieser Hybridisierungsbarrieren spielen. Das erklärt die schnelle Evo-
lution solcher Barrieren.

Publikationen (Auswahl):
– Wolff, P., jiang, H., Wang, G., santos-gonzàlez, J., and Köhler, C.: Paternally expressed im-

printed genes establish postzygotic hybridization barriers in Arabidopsis thaliana. eLife 2015, 
4:e10074 (2015), doi: 10.7554/eLife.10074

– lafon-Placette, C., hatorangan, M. R., steige, K. A., cornille, A., lascoux, M., slotte, T., and 
Köhler, C.: Paternally expressed imprinted genes associate with hybridization barriers in Capsella. 
Nature Plants 4, 352 – 357 (2018)

– martinez, G., Wolff, P., Wang, Z., moreno-romero, J., santos-gonzalez, J., liu conze, L., 
Defraia, C., slotKin, K. R., and Köhler, C.: Paternal easiRNAs regulate parental genome dosage in 
Arabidopsis. Nature Genetics 50, 193 – 198 (2018)

https://doi.org/10.7554/eLife.10074
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Heyo Klaus Kroemer
*4. 4. 1960 Leer

Sektion: Physiologie und Pharmakologie/Toxikologie
Matrikel-Nummer: 7767
Aufnahmedatum: 24. 1. 2018

Heyo Klaus Kroemer ist Pharmazeut und Pharmako-
loge. Er erforscht den Transport und Stoffwechselpro-
bleme von Arzneimitteln, vor allem bei Herz-Kreis-
lauf- und Tumorerkrankungen. Er beschäftigt sich mit 
Drug Targeting und ist Experte für Medizininformatik 
und die medizinische Aus- und Fortbildung.

Kroemer untersucht die Wirkung und Wechselwirkung von Arzneimitteln. Ge-
rade Patienten mit Herz-Kreislauf-Erkrankungen nehmen oft verschiedene Arznei-
mittel gleichzeitig ein. Dadurch steigt das Risiko von gefährlichen Arzneimittel-
interaktionen, die auch lebensbedrohlich sein können. Kroemer hat vor allem In-
teraktionen untersucht, die sich zwischen Stoffwechselenzymen oder zwischen 
Transportproteinen abspielen. Eine entscheidende Rolle spielt dabei das Cytochrom-
P450-System (CYP), dessen Enzyme den Abbau von Arzneistoffen katalysieren. 
Kroemer erforscht Methoden, einen Wirkstoff gezielt in einer Zelle oder einem Ge-
webe zu platzieren. Ein weiterer Arbeitsschwerpunkt von Kroemer ist die Me-
dizininformatik. Sie führt Daten von Arzt- und Krankenhausbesuchen und For-
schungsdaten zusammen, um Diagnostik und Therapie zu verbessern. Dabei müs-
sen ethische, rechtliche und soziale Aspekte beachtet werden. Es geht zum Beispiel 
darum, wem die sensiblen Gesundheitsdaten gehören, insbesondere, da viele tech-
nische Entwicklungen in der Privatwirtschaft stattfinden.

Als Präsident des Medizinischen Fakultätentages beschäftigt sich Heyo  Kroemer 
mit der gesamten medizinischen Aus- und Fortbildung in Deutschland. Er setzt sich 
dafür ein, dass Informationstechnologien stärker in die medizinische Ausbildung 
aufgenommen werden. Zudem befasst er sich mit Fragen der Finanzierung von For-
schung, Lehre und Krankenversorgung. Er konnte eine bessere Finanzierung der 
Hochschulambulanzen durchsetzen.

Publikationen (Auswahl):
– Brøsen, K., funcK-Brentano, C., Kroemer, H. K., PirmohameD, M., and schWaB, M.: Open letter 
on access to the BIA 10 – 2474 clinical trial data. Lancet 389/10065, 156 (2017)

– monzel, J. V., BuDDe, T., meyer zu schWaBeDissen, H. E., schWeBe, M., Bien-möller, S., lüt-
johann, D., Kroemer, H. K., jeDlitschKy, G., and gruBe, M.: Doxorubicin enhances oxysterol lev-
els resulting in a LXR-mediated upregulation of cardiac cholesterol transporters. Biochemical Phar-
macology 144, 108 – 119 (2017)

– vogt, K., mahajan-thaKur, S., Wolf, R., BröDerDorf, S., vogel, C., Böhm, A., ritter, C., 
gräler, M., osWalD, S., greinacher, A., Kroemer, H., jeDlitschKy, G., and rauch, B.: Re-
lease of platelet-derived sphingosine-1-phosphate involves multidrug resistance protein 4 (MRP4/
ABCC4) and is inhibited by statins. Thrombosis and Haemostasis 118/1, 132 – 142 (2018)
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Johannes Lehmann
*3. 6. 1967 München

Sektion: Agrar- und Ernährungswissenschaften
Matrikel-Nummer: 7791
Aufnahmedatum: 23. 5. 2018

Johannes lehmann ist Agrarwissenschaftler und 
 Experte für Bodenbiogeochemie und Bodenfrucht-
barkeit. Er erforscht biogeochemische Kreisläufe von 
Kohlenstoff- und Nährstoffelementen im Boden. Seine 
Forschungserkenntnisse sind für die Themen Klima-
wandel, Ernährungssicherheit und Umweltverschmut-
zung relevant.

In der Forschung von Johannes lehmann geht es um Bioenergie, Treibhausgas-
emissionen von Böden und Quellgebieten, nachhaltige Landwirtschaft und Boden-
degradation. Er sucht Lösungen für nachhaltige Landnutzungen und adaptiert dafür 
neue Untersuchungsinstrumente für Böden, wie die Synchrotron- Spektroskopie. 
Mit diesem Verfahren können Eigenschaften und Belastungen von Böden erfasst 
werden. lehmann konnte fundamentale Prozesse, wie sich Pflanzenrückstände in 
bodenorganische Substanz umwandeln, aufklären. In seinen Projekten hat er er-
forscht, wie aus Abfall Dünger gewonnen werden kann, wie sich die Kohlenstoff-
dynamik im Boden auf die Landnutzung auswirkt und in welcher Weise Mikro-
organismen  die  Stickstoffverfügbarkeit  für  Pflanzen  erhöhen.  Bei  Forschungs-
arbeiten im Amazonasgebiet konnte er nachweisen, dass nach Vegetationsbränden 
entstandene Biokohle Kohlenstoff längerfristig im Boden speichert, was zudem 
die Bodenfruchtbarkeit erhöht. Dadurch können Treibhausgasemissionen reduziert 
werden. Biokohle entsteht, wenn Pflanzstoffe unter Ausschluss von Sauerstoff er-
hitzt werden (Pyrolyse). Aus seinen Analysen entwickelt  Johannes lehmann Kon-
zepte, wie Biokohle für das Umweltmanagement und den Klimaschutz genutzt 
werden kann.

Publikationen (Auswahl):
– lehmann, J., and KleBer, M.: The contentious nature of soil organic matter. Nature 528,  60 – 68 

(2015)
– Woolf, D., lehmann, J., and lee, D.: Optimal bioenergy power generation for climate change miti-

gation with or without carbon sequestration. Nature Communications 7, 13160 (2016)
– sun, T., levin, B. D. A., guzman, J. J. L., enDers, A., muller, D. A., angenent, L. T., and leh-

mann, J.: Rapid electron transfer by the carbon matrix in natural pyrogenic carbon. Nature Commu-
nications 8, 14873 (2017)
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Benjamin List
*11. 1. 1968 Frankfurt (Main)

Sektion: Chemie
Matrikel-Nummer: 7776
Aufnahmedatum: 21. 3. 2018

Benjamin list ist Chemiker. Er hat das Gebiet der 
 Organokatalyse mitbegründet und entwickelt darin 
neue Katalysekonzepte. Organokatalysatoren werden 
zum Beispiel in der Herstellung von Medikamenten 
eingesetzt. Ihr Vorteil ist, dass sie ohne teure Metall-
verbindungen auskommen, die oft gesundheits- und umweltschädlich sind.

Benjamin list hat die natürliche Aminosäure Prolin als effizienten Katalysa-
tor beschrieben (Prolin-katalysierte intermolekulare Aldol-Reaktion) und damit die 
Organokatalyse möglich gemacht. Damit konnten erstmals Naturstoffe und nicht 
Metalle als Katalysatoren in der Chemie eingesetzt werden. Bis dahin wurden fast 
ausschließlich metallhaltige Katalysatoren verwendet. Die organischen Kataly-
satoren sind jedoch leichter wiedergewinnbar und in der Regel weniger toxisch 
als Metallkatalysatoren. Sie tragen damit zu einer nachhaltigeren und ressourcen-
effizienteren Chemie bei, da fast 80 % aller chemischen Erzeugnisse unter Einsatz 
von Katalysatoren hergestellt werden.

Mit seinem Team hat Benjamin list neue Prinzipien für die Asymmetrische 
Katalyse (Asymmetric Counteranion-Directed Catalysis, ACDC) und die Textil-
organische Katalyse entdeckt. Bei der Textilorganischen Katalyse werden lösliche  
organische Katalysatoren an textile Materialien gebunden. Das Prinzip könnte 
 helfen, dort Wasser aufzubereiten, wo Menschen von der Wasserversorgung abge-
schnitten sind.

Publikationen (Auswahl):
– lee, J.-W., mayer-gall, T., oPWis, K., song, C. E., gutmann, J. S., and list, B.: Organotextile ca-

talysis. Science 341/6151, 1225 – 1229 (2013)
– gatzenmeier, T., van gemmeren, M., xie, Y., höfler, D., leutzsch, M., and list, B.: Highly enan-

tioselective Diels–Alder reactions of cinnamates enabled by a silylated C–H acid. Science 351/6276, 
949 – 952 (2016)

– KaiB, P. S. J., schreyer, L., lee, S., ProPerzi, R., and list, B.: Extremely active organocatalysts 
enable a highly enantioselective addition of allyltrimethylsilane to aldehydes. Angewandte Chemie 
International Edition 55/42, 13200 – 13203 (2016)
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Sektion: Psychologie und Kognitionswissenschaften
Matrikel-Nummer: 7810
Aufnahmedatum: 7. 11. 2018

Mit einem interdisziplinären Team von Psychologen, 
Kognitionswissenschaftlern und Linguisten untersucht 
Antje meyer, wie wir schriftliche oder gesprochene 
Äußerungen verstehen und wie wir schreiben und spre-
chen. Das Ziel des Teams ist es, Modelle aller Formen 
der Sprachproduktion und des Sprachverstehens zu erstellen. Eine grundlegende 
Annahme ist, dass es einige wenige kognitive Komponenten (oder Werkzeuge) 
gibt, die Menschen in unterschiedlichen Kombinationen verwenden, wenn sie 
Sprache produzieren oder verstehen. meyer und ihr Team wollen diese grundle-
genden Werkzeuge identifizieren, ihre Kombinationen in verschiedenen Aufgaben 
(beim Zuhören, Lesen oder Sprechen) beschreiben und erklären, wie unterschied-
liche Fähigkeiten (kognitive Werkzeuge) und Verarbeitungsstrategien zu indivi-
duellen Unterschieden in sprachlichen Leistungen führen. Um diese Fragen zu be-
antworten, verwenden sie ein breites Spektrum von Methoden, darunter Analysen 
von Korpora gesprochener Sprache, Computersimulationen, klassische Verhaltens-
experimente, Untersuchungen individueller Unterschiede und neurobiologische 
Methoden. Die derzeitige Arbeit basiert auf früheren Arbeiten von meyers Gruppe 
am Max-Planck-Institut für Psycholinguistik in Nijmegen (Niederlande) und an 
der Universität von Birmingham (Großbritannien). Wichtige frühere Erkenntnisse 
betreffen den zeitlichen Verlauf lexikalischer Abrufprozesse und die Bedeutung 
von kognitiven Kontrollprozessen, insbesondere der Aufmerksamkeit für das Spre-
chen. Die Ergebnisse zeigen, dass das Sprachsystem nicht, wie lange angenom-
men wurde, ein modulares System ist, sondern eng mit anderen Komponenten des 
 kognitiven Systems verbunden ist.

Publikationen (Auswahl):
– hoeDemaKer, R. S., and meyer, A. S.: Planning and coordination of utterances in a joint naming 

task. Journal of Experimental Psychology: Learning, Memory and Cognition 45/4, 732 – 752 (2019), 
doi:10.1037/xlm0000603

– raviv, L., meyer, A. S., and lev-ari, S.: Larger communities create more systematic languages. 
Proceedings of the Royal Society B: Biological Sciences 286/1907, 20191262 (2019), doi:10.1098/
rspb.2019.1262

– mcQueen, J. M., and meyer, A. S.: Towards a comprehensive cognitive architecture for language 
use. In: hagoort, P. (Ed.): Human Language: From Genes and Brain to Behavior. Cambridge, MA: 
MIT Press (in press)

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/29999401
https://royalsocietypublishing.org/doi/10.1098/rspb.2019.1262
https://royalsocietypublishing.org/doi/10.1098/rspb.2019.1262
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Peter Piot ist Arzt und Mikrobiologe und einer der 
Entdecker des Ebola-Virus. Er erforscht Infektions-
krankheiten und Strategien zu deren Bekämpfung. Er 
hat Ausbreitungswege des Humanen  Immundefizienz 
(HI)-Virus aufgeklärt und Präventionsprogramme ge-
gen AIDS (Acquired Immune Deficiency Syndrome) entwickelt. Piot war stell-
vertretender Direktor des globalen AIDS-Programms der Weltgesundheitsorgani-
sation (WHO), Gründungsdirektor des Joint United Nations Programme on HIV/
AIDS (UNAIDS) und Vize-Generalsekretär der Vereinten Nationen.

1976 isolierte Piot gemeinsam mit Kollegen das Ebola-Virus. Es ist hochanste-
ckend, die Infektion verläuft meist tödlich. Als die damals noch unbekannte Krank-
heit in den 1970er Jahren in Zaire ausbrach, beschrieben die Wissenschaftler ge-
meinsam mit Kolleginnen und Kollegen aus Zaire und des US Center for Disease 
Control die Epidemiologie, isolierten die Kranken und klärten die Menschen auf. Sie 
konnten dadurch die erste Ebola-Epidemie eindämmen. In den 1980er Jahren lei-
tete Piot in Afrika Forschungen zu HIV/AIDS. Er war maßgeblich am ersten inter-
nationalen HIV/AIDS-Großprojekt in einem Entwicklungsland, dem Projekt SIDA 
in Zaire, beteiligt. Die Erkenntnisse aus diesem Projekt trugen entscheidend zum 
Verständnis dieser damals noch neuen Infektionskrankheit bei. So zeigten die For-
scher Übertragungswege des Virus auf, z. B. von der Mutter auf das Kind im Mut-
terleib. Als Direktor von UNAIDS führte er UN-Organisationen zusammen, die sich 
mit AIDS beschäftigen. Durch sein Engagement in Wissenschaft, Politik und Gesell-
schaft rüttelte er auf, organisierte Gelder für den Kampf gegen AIDS und initiierte 
weltweite Aktionen. Er förderte Vorsorge- und Therapieprogramme gegen HIV in 
Ländern mit niedrigem und mittlerem Einkommen. Zudem spielte er eine Hauptrolle 
in der Sicherung des weltweiten Zugangs zu antiretroviralen Behandlungen. Gegen-
wärtig ist er Direktor der London School of Hygiene and Tropical Medicine.

Publikationen (Auswahl):
– Piot, P., aBDool Karim, S. S., hecht, R., legiDo-Quigley, H., Buse, K., stover, J., resch, S., rycK-

man, T., møgeDal, S., DyBul, M., goosBy, E., Watts, C., Kilonzo, N., mcmanus, J., and siDiBé, M. 
on behalf of the UNAIDS–Lancet Commission: Defeating AIDS – advancing global health. Lancet 
386, 171 – 218 (2015)

– agyePong, I. A., […], KasseBaum, N., and Piot, P.: The path to longer and healthier lives for all Af-
ricans by 2030: the Lancet Commission on the future of health in sub-Saharan Africa. Lancet 390, 
2803 – 2859 (2017)

– DWyer-linDgren, L., […], Piot, P., murray, C. J. L., and hay, S. I.: Mapping HIV prevalence in 
sub-Saharan Africa between 2000 and 2017. Nature 570, 189 – 193 (2019)
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Sektion: Agrar- und Ernährungswissenschaften
Matrikel-Nummer: 7792
Aufnahmedatum: 23. 5. 2018

Matin Qaim ist Agrarökonom. Seine Arbeitsschwer-
punkte sind Fragen der Welternährung und der nach-
haltigen Landwirtschaft vor dem Hintergrund knapper 
natürlicher Ressourcen. Ein Hauptaugenmerk liegt da-
bei auf dem Kleinbauernsektor der Entwicklungslän-
der, wo er Wechselwirkungen zwischen Landwirtschaft, Ernährung und Armut 
untersucht. Er hat Forschungs- und Projekterfahrung in vielen Ländern Afrikas, 
Asiens und Lateinamerikas.

Matin Qaim hat wegweisende Arbeiten zu den wirtschaftlichen, sozialen und 
ökologischen Effekten gentechnisch veränderter Pflanzen und anderer neuer Agrar-
technologien in Entwicklungsländern vorgelegt. Außerdem beschäftigt er sich mit 
Effekten der Globalisierung im Agrar- und Ernährungssektor auf arme Haushalte 
im städtischen und ländlichen Raum – mit speziellem Fokus auf Fragen von Unter-
ernährung, Überernährung und ernährungsbedingten Krankheiten.

Im Rahmen großer interdisziplinärer Verbundprojekte untersucht er die Trieb-
kräfte und Auswirkungen des raschen Landnutzungswandels in tropischen Regen-
waldregionen Südostasiens, um Politikempfehlungen für nachhaltigere Landnut-
zung zu erarbeiten.

Publikationen (Auswahl):
– Qaim, M., and zilBerman, D.: Yield effects of genetically modified crops in developing countries. 

Science 299, 900 – 902 (2003)
– siBhatu, K. T., Krishna, V. V., and Qaim, M.: Production diversity and dietary diversity in small-

holder farm households. Proceedings National Academy of Sciences USA 112, 10657 – 10662 (2015)
– Qaim, M.: Globalisation of agrifood systems and sustainable nutrition. Proceedings of the Nutrition 

Society 76, 12 – 21 (2017)



40

Peter Rehling
*8. 10. 1966 Dortmund

Sektion: Biochemie und Biophysik
Matrikel-Nummer: 7793
Aufnahmedatum: 23. 5. 2018

Peter rehling studierte an der Ruhr-Universität  Bochum 
Biologie. 1996 promovierte er mit einer Doktorarbeit 
zum Mechanismus des Proteinimports in Peroxisomen 
in der Arbeitsgruppe von Wolf-H. Kunau. Als Post-
doktorand arbeitete er am Howard Hughes Medical 
Institute der University of California San Diego (CA, USA) im Labor von Scott 
emr zum vesikulären Transport von Proteinen zur Vakuole (1998 – 2000). Er habi-
litierte sich 2003 in der Abteilung von Nikolaus Pfanner am Institut für Bioche-
mie und Molekularbiologie der Albert-Ludwigs-Universität Freiburg (i. Br.) mit 
Arbeiten zum Proteintransport in Mitochondrien. Nach einem Ruf an die Charité 
(2006) nahm er 2007 den Ruf auf den Lehrstuhl für Zellbiochemie an der Universi-
tätsmedizin Göttingen an. Seit 2016 ist er Sprecher des Sonderforschungsbereichs 
1190 „Compartmental Gates and Contact Sites in Cells“. Für seine Arbeiten wurde 
er mit dem Young Investigator Award der Deutschen Gesellschaft für Biochemie 
und Molekularbiologie (GBM) und der Schering-Stiftung (2005) geehrt. Er erhielt 
2013 einen Advanced Grant des European Research Council und wurde für seine 
Forschungskooperation mit Agnieszka chacinsKa 2016 mit dem Copernicus-Preis 
der Deutschen Forschungsgemeinschaft und der Stiftung für die polnische Wissen-
schaft (FNP) gewürdigt.

Seine wissenschaftlichen Arbeiten fokussieren auf die mechanistische Analyse 
der mitochondrialen Proteinbiogenese. Dabei adressieren aktuelle Untersuchungen 
die Regulation der mitochondrialen Genexpression und den Transport von Prote-
inen, um zu verstehen, wie Störungen dieser Prozesse zu humanen Erkrankungen 
führen.

Publikationen (Auswahl):
– micK, D. U., Dennerlein, S., Wiese, H., reinholD, R., Pacheu-grau, D., lorenzi, I., sasarman, 

F., WeraarPachai, W., shouBriDge, E. A., WarscheiD, B., and rehling, P.: MITRAC links mito-
chondrial protein translocation to respiratory-chain assembly and translational regulation. Cell 151, 
1528 – 1541 (2012)

– richter-Dennerlein, R., oeljeKlaus, S., lorenzi, I., ronsör, C., Bareth, B., schenDzielorz, 
A. B., Wang, C., WarscheiD, B., rehling, P., and Dennerlein, S.: Mitochondrial protein synthesis 
adapts to influx of nuclear-encoded protein. Cell 67, 471 – 483 (2016)

– schenDzielorz, A. B., BagoseWsKi, P., naumenKo, N., gomKale, R., schulz, C., guiarD, B., 
chacinsKa, A., and rehling, P.: Motor-recruitment to the TIM23 channel’s lateral gate restricts 
polypeptide release into the mitochondrial inner membrane. Nature Communications 9, 4028 (2018)
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Sektion: Ökonomik und Empirische Sozialwissen-
schaften
Matrikel-Nummer: 7769
Aufnahmedatum: 24. 1. 2018

Ortwin renn ist Soziologe und Risikoforscher. Er ist 
wissenschaftlicher Direktor am Institut für Transfor-
mative Nachhaltigkeitsforschung (IASS) in Potsdam. 
Seine Forschungsschwerpunkte sind Risikomanage-
ment, Risikokommunikation sowie Partizipationsforschung und Transformations-
prozesse. Er hat Nachhaltigkeitskonzepte und Verfahren zur Bürgerbeteiligung ent-
wickelt und untersucht gesellschaftliche Auswirkungen des technischen Wandels.

Die Welt wird immer komplexer, Risiken sind für Bürgerinnen und Bürger 
immer schwerer einzuschätzen. Welche Folgen hat die Digitalisierung auf unse-
ren Alltag? Wie hoch ist das Risiko, Opfer eines Terroranschlags zu werden? Wie 
wirkt sich die nächste Finanzkrise aus? Was gefährdet soziale Gerechtigkeit? Ort-
win renn und sein Team am IASS untersuchen solche „systemischen Risiken“, 
quantifizieren und charakterisieren sie. renn will wissen, wie solche Risiken ent-
stehen, ob es Muster und Warnsignale gibt. Darauf aufbauend entwickelt er Metho-
den, mit denen diese Risiken leichter bewältigt werden können.

Ein weiterer Schwerpunkt von renn ist die Nachhaltigkeitsforschung, vor al-
lem in Zusammenhang mit der Energiewende. Ihn interessiert, wie die Energie-
wende fair, gerecht und sozial nachhaltig umgesetzt werden kann und wie die 
Bevölkerung dazu steht. Zur Analyse hat das IASS ein Monitoring-Instrument 
entwickelt (Nachhaltigkeitsbarometer), mit dem gesellschaftliche Fragen und Ein-
stellungen zur Energiewende systematisch dokumentiert und bewertet werden. 
Im Bereich Technikfolgenabschätzung und Technikvorausschau (technology fore-
sight) beschäftigt sich renn mit den Chancen und Risiken der Digitalisierung so-
wie den in der Gesellschaft dazu vorhandenen Befürchtungen. Viele Menschen 
haben Ängste vor einer zunehmenden Digitalisierung. renn fragt: Welche Rolle 
spielt der Mensch in digitalisierten Prozessen? Und wie kann die Digitalisierung 
für Nachhaltigkeit genutzt werden? Er untersucht die gesellschaftlichen und kul-
turellen Auswirkungen des technischen Fortschritts und fragt nach den Folgen für 
den Menschen.

Publikationen (Auswahl):
– renn, O.: Der Wandel der Schutzziele im Verlauf der Digitalisierung der Arbeitswelt. In: festag, S. 
(Hrsg.): Wirksamkeit von Sicherheitsmaßnahmen. S. 69 – 80. Köln: VdS 2018

– schWeizer, P.-J., und renn, O.: Systemische Risiken und Transformationsprozesse auf dem Weg 
zu einer nachhaltigen Wirtschafts- und Gesellschaftsentwicklung. In: englert, M., und ternès, A. 
(Hrsg.): Nachhaltiges Management. S. 211 – 227. Berlin, Heidelberg: Springer Gabler 2019

https://www.iass-potsdam.de/de/ergebnisse/publikationen/2018/der-wandel-der-schutzziele-im-verlauf-der-digitalisierung-der
https://www.iass-potsdam.de/de/ergebnisse/publikationen/2018/der-wandel-der-schutzziele-im-verlauf-der-digitalisierung-der
https://www.iass-potsdam.de/de/ergebnisse/publikationen/2019/systemische-risiken-und-transformationsprozesse-auf-dem-weg-zu-einer
https://www.iass-potsdam.de/de/ergebnisse/publikationen/2019/systemische-risiken-und-transformationsprozesse-auf-dem-weg-zu-einer
https://www.iass-potsdam.de/de/ergebnisse/publikationen/2019/systemische-risiken-und-transformationsprozesse-auf-dem-weg-zu-einer
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Peter rosenBerger ist Anästhesiologe und Intensiv-
mediziner. Seine wissenschaftliche Tätigkeit widmet 
sich zu einem großen Teil der Entzündungsforschung, 
den Regulationsmechanismen einer akuten Entzün-
dungsreaktion und der Entzündungsauflösung. Hierbei 
sind vor allem die Mechanismen, die intensivmedizinischen Erkrankungen (Sepsis, 
Akutes Atemnotsyndrom [Acute Respiratory Distress Syndrome, ARDS], Organ-
versagen) zu Grunde liegen, und die klinische Translation neuer Erkenntnisse von 
zentraler Bedeutung. Ein weiterer Fokus seiner akademischen Arbeiten liegt im 
Bereich der kardiovaskulären Anästhesie und Intensivmedizin.

Publikationen (Auswahl):
– miraKaj, V., laucher, S., mielKe, C., morote-garcia, J. C., unertl, K. E., and rosenBerger, P.: 
Netrin-1 dampens Pulmonary Inflammation during Acute Lung Injury. American Journal of Respira-
tory and Critical Care Medicine 181/8, 815 – 824 (2010)

– Köhler, D., strauB, A., Weissmueller, T., faigle, M., BenDer, S., Kurz, J., lehmann, R., 
Walter, U., zacharoWsKi, K., and rosenBerger, P.: Phosphorylation of vasodilator-stimulated 
phosphoprotein (VASP) prevents platelet-neutrophil complex formation and dampens myocardial 
ischemia-reperfusion injury. Circulation 123/22, 2579 – 2590 (2011)

– morote-garcia, J. C., Köhler, D., naPiWotzKy, D., and rosenBerger, P.: Endothelial Semaphorin 
7A promotes neutrophil migration during hypoxia. Proceedings National Academy of Sciences USA 
109/35, 14146 – 14151 (2012)
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Helga rüBsamen-schaeff ist Chemikerin und Bio-
chemikerin, Expertin für Infektionskrankheiten, Grün-
derin und bis 2015 Leiterin eines Biopharma-Unterneh-
mens, dessen Beirat sie aktuell vorsitzt. Ihr Interesse 
gilt der Erforschung und Entwicklung antiviraler Medi-
kamente gegen Herpes-Viren, Cytomegalievirus (CMV), Human-Immundefizienz- 
Virus (HIV) und Hepatitis-B- und -C-Viren sowie neuer Antibiotika gegen multire-
sistente Krankenhauskeime. Helga rüBsamen-schaeff hat am Georg-Speyer-Haus 
in Frankfurt (Main) die ersten HIV-Stämme aus Patienten in Deutschland isoliert 
und dabei die Variationsfähigkeit des Virus erkannt. In einer weltweiten Kooperation 
mit der Weltgesundheitsorganisation (WHO) arbeitete sie an der systematischen 
Klassifizierung  von  HIV-Varianten.  Sie  hat  HIV-Tests  entwickelt  und  Strategien 
erforscht, um das  Virus zu hemmen. Auf der Grundlage gemeinsamer Forschung 
mit ihr haben zwei Pharma-Unternehmen Medikamenten-Kandidaten gegen HIV 
in die klinische Entwicklung gebracht. Als Forschungsleiterin bei Bayer arbeitete 
rüBsamen- schaeff an weiteren HIV-Therapeutika, an Medikamenten gegen den 
Hepatitis-B- und -C-Erreger, gegen Herpes-simplex-Viren und das CMV. Alle anti-
viralen Wirkstoffe besitzen neuartige Wirkmechanismen und hemmen die Erreger 
mit neuen chemischen Molekülen. So greift ein Stoff gegen Herpes direkt ein essen-
tielles Enzym des Erregers an. Er zeigt in klinischen Tests eine überlegene Wirkung 
zu bisherigen Medi kamenten. Auch für die Bekämpfung von Hepatitis B beschrieb 
rüBsamen- schaeff einen neuen Wirkmechanismus, der nun Gegenstand intensi-
ver Forschung ist. Das Medikament Letermovir gegen das humane CMV wurde be-
reits zugelassen und ist im Markt. In der entscheidenden klinischen Studie wurde  
für Empfänger von Knochenmark, die mit dem Medikament behandelt wurden, die 
Kontrolle des Virus und damit verbunden ein Überlebensvorteil nachgewiesen. Die 
klinische Prüfung und Zulassung für weitere Indikationen wird erwartet. 2018 wurde 
dieser Durchbruch mit dem Zukunftspreis des Bundespräsidenten ausgezeichnet.

Publikationen (Auswahl):
– chemaly, R. F., ullmann, A. J., stoelBen, S., richarD, M. P., Bornhauser, M., groth, C., ein-

sele, H., silverman, M., mullane, K. M., BroWn, J., noWaK, H., Kolling, K., stoBernacK, 
H. P., lischKa, P., zimmermann, H., ruBsamen-schaeff, H., chamPlin, R. E., and ehninger, 
G. for the AIC246 Study Team: Letermovir for cytomegalovirus prophylaxis in hematopoietic-cell 
transplantation. New England Journal of Medicine 370, 1781 – 1789 (2014)

– WalD, A., timmler, B., magaret, A., Warren, T., tyring, S., johnston, C., fife, K., selKe, S., 
huang, m.-l., stoBernacK, h.-P., zimmermann, H., corey, L., BirKmann, A., and rueBsamen-
schaeff, H.: Effect of pritelivir compared with valacyclovir on genital HSV-2 shedding in patients 
with frequent recurrences. A randomized clinical trial. JAMA 316, 2495 – 2503 (2016)
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Sektion: Chemie
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Aufnahmedatum: 21. 3. 2018

Manfred scheer ist Chemiker. Er gilt als einer der füh-
renden anorganischen Molekülchemiker in Deutsch-
land. Schwerpunkt seiner Forschung sind Polypnic-
togen-Verbindungen (Schwerpunkte: Phosphor und 
Arsen). Er erforscht den praktischen Nutzen der syn-
thetisierten Verbindungen für materialwissenschaftliche Aspekte. Polyphosphor- 
und Polyarsen-Verbindungen sind wichtige Verbindungsklassen der Chemie. Der 
Zugang zu diesen Substanzklassen geht von weißem Phosphor oder gelbem Arsen 
aus. Beide Elemente sind sehr gefährlich und lichtempfindlich; die Lagerung und 
Handhabung in Laboren ist dadurch extrem schwierig. Manfred scheer hat hier-
für neue Lagerungs- und Speichermethoden entwickelt sowie beispiellose Übertra-
gungsreagenzien synthetisiert. Damit wurden neue Wege zu Polypnictogen-Verbin-
dungen geschaffen und neuartige Arsen- und Phosphorverbindungen synthetisiert. 
Seine Forschungsschwerpunkte umfassen auch unsubstituierte Hauptgruppenele-
mente als Liganden, deren präparative Verifizierung und vor allem deren Einsatz 
als Bausteine in der supramolekularen Chemie in Form von Polypnictogen-Ligand-
komplexen. Hier wurden nano-dimensionierte sphärische Wirt/Gast-Aggregate 
synthetisiert, die Fulleren-Topologie zeigen, aber auch Strukturen jenseits davon 
aufweisen. Die bisher größten strukturell vollständig charakterisierten molekularen 
Sphären kommen von ihrer Größe her kleinen und mittleren Proteinen nahe.

Außerdem erforscht scheer die Nutzung neuer molekularer Vorstufen für die 
Synthese von Nanopartikeln und Metallpnictid-basierten Nanokristallen (NCs) für 
die Mikroelektronik bzw. Fotovoltaik. Der Schwerpunkt liegt hier auf Metall-Phos-
phiden und -Arseniden. Mit seiner Arbeitsgruppe gelangen ihm die Isolierung sta-
bilisierter monomerer Stammverbindungen von Phosphanylalanen und -gallanen 
und erste kontrollierte Oligomerisierungsreaktionen dieser Verbindungen. Weiter-
hin hat er die Stammverbindungen, aber auch substituierte Derivate von Pnictoge-
nylboranen stabilisiert und Synthesekonzepte für deren Verkettung zu oligomeren 
bzw. polymeren anorganischen Materialien entwickelt.

Publikationen (Auswahl):
– Dütsch, L., fleischmann, M., Welsch, S., Balázs, G., Kremer, W., and scheer, M.: Dicationic 

E4 chains (E = P, As, Sb, Bi) embedded in the coordination sphere of transition metals. Angewandte 
Chemie 130, 3311 – 3317 (2018), https://doi.org/10.1002/ange.201712884; Angewandte Chemie In-
ternational Edition 57, 3256 – 3261 (2018), https://doi.org/10.1002/anie.201712884

– PeresyPKina, E. V., heinDl, C., virovets, A. V., mäDl, E., BraKe, H., and scheer, M.: Anionic 
hosts for the incorporation of cationic guests. Chemistry A European Journal 24, 2503 – 2508 (2018), 
http://dx.doi.org/10.1002/chem.201705883

https://doi.org/10.1002/ange.201712884
https://doi.org/10.1002/anie.201712884
http://dx.doi.org/10.1002/chem.201705883
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Ursula Schlötzer-Schrehardt
*16. 8. 1957 Weißenstadt

Sektion: Ophthalmologie, Oto-Rhino-Laryngologie
und Stomatologie
Matrikel-Nummer: 7807
Aufnahmedatum: 11. 7. 2018

Ursula schlötzer-schreharDt ist Naturwissenschaft-
lerin und erforscht zelluläre, molekulare und geneti-
sche Ursachen von Augenerkrankungen, wie dem Grü-
nen Star (Glaukom) und Erkrankungen der Hornhaut 
(Kornea). Sie gilt als führende Expertin für das Pseudoexfoliations (PEX-)-Glaukom 
und für korneale Stammzellen. Glaukom ist eine chronische Erkrankung der Seh-
nerven und eine der häufigsten Erblindungsursachen weltweit. Größter Risiko faktor 
ist ein erhöhter Augeninnendruck, der durch einen gestörten Abfluss des Kammer-
wassers verursacht wird. Beim PEX-Glaukom ist die Funktion eines Enzyms (Lysyl 
oxidase-like 1) verändert. Es kommt zur Bildung von Ablagerungen, die den Abfluss 
des Kammerwassers im Auge behindern. Ursula schlötzer- schreharDt hat die 
zellbiologischen und molekulargenetischen Ursachen des PEX-Syndroms aufgeklärt. 
Sie konnte auch zeigen, dass es sich um eine systemische Erkrankung mit Beteili-
gung zahlreicher Organsysteme handelt. Durch ihre Untersuchungen hat sie dazu bei-
getragen, die Zusammenhänge zwischen genetischen Ursachen und Krankheitsent-
wicklung zu verstehen und daraus gezieltere therapeutische Maßnahmen abzuleiten. 
Ein zweiter Forschungsschwerpunkt liegt auf Erkrankungen der Hornhaut und der 
Augen oberfläche. Stammzellen  im Bereich des Limbus, der Übergangsregion zwi-
schen Hornhaut und Bindehaut, sind ein Leben lang für die Erneuerung des Hornhaut-
epithels und somit für die Aufrechterhaltung der Hornhautfunktion verantwortlich. 
Werden die Limbusstammzellen geschädigt, führt das zu Sehbehinderung bis hin zur 
Erblindung. Ein vielversprechender therapeutischer Ansatz ist die Limbusstammzell-
transplantation. Um diese Transplantationsmethode weiter zu verbessern, erforscht 
Ursula schlötzer- schreharDt die Regulation der Stammzellen und die moleku-
lare Zusammensetzung ihres spezialisierten Mikromilieus, der Stammzellnische. 

Publikationen (Auswahl):
– Polisetti, N., zenKel, M., menzel-severing, J., Kruse, F. E., and schlötzer-schreharDt, U.: Cell 

adhesion molecules and stem cell-niche interactions in the limbal stem cell niche. Stem Cells 34, 
203 – 219 (2016)

– Pasutto, F., zenKel, M., hoja, U., Berner, D., ueBe, S., […], Wichmann, H. E., aung, T., Khor, C. C., 
Kruse, F. E., reis, A., and schlötzer-schreharDt, U.: Pseudoexfoliation syndrome-associated ge-
netic variants affect transcription factor binding and alternative splicing of LOXL1. Nature Commu-
nications 8, Article Number 15466 (2017)

– menzel-severing, J., zenKel, M., Polisetti, N., socK, e., Wegner, M., Kruse, F. E., and schlötzer- 
schreharDt, U.: Transcription factor profiling identifies Sox9 as regulator of proliferation and differen-
tiation in corneal epithelial stem/progenitor cells. Scientific Reports 8/1, Article Number 10268 (2018)
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Chris-Carolin Schön
*13. 5. 1963 Tübingen

Sektion: Agrar- und Ernährungswissenschaften
Matrikel-Nummer: 7794
Aufnahmedatum: 23. 5. 2018

Chris-Carolin schön ist Agrarwissenschaftlerin und 
Pflanzengenetikerin.  Mit  ihrer  Forschung  optimiert 
sie Züchtungsprozesse bei Pflanzen. Mithilfe von mo-
lekularbiologischen Technologien entwickelt sie Me-
thoden, um resistente und ertragreiche Nutzpflanzen zu 
züchten und die genetische Vielfalt zu erhöhen. Sie hat mit ihrem Team das erste 
Referenzgenom des europäischen Flintmais (Hartmais) entschlüsselt. Die Anfor-
derungen an unsere Kulturpflanzen sind vielfältig. Die Züchtung neuer Pflanzen-
sorten soll zur Ernährungssicherung beitragen, außerdem werden Pflanzen für die 
Energiegewinnung gezüchtet. Dabei müssen Nutzpflanzen einen hohen Ertrag er-
zielen und Klimaveränderungen überstehen. Um Ernteausfälle zu vermeiden, müs-
sen  Pflanzenzüchter  resistente  Nutzpflanzen  möglichst  schnell  erzeugen.  Dafür 
werden heute genombasierte Methoden genutzt.

Sie  nutzt  die  Vielfalt  pflanzengenetischer  Ressourcen,  um  zu  untersuchen, 
welche Gene die Kältetoleranz von Mais beeinflussen. Mit diesen Erkenntnissen 
kann die Kältetoleranz einzelner Pflanzen sehr gut vorhergesagt werden. Um die 
 Trockentoleranz  von Maispflanzen  zu  erhöhen,  untersucht  sie  die  C4-Photosyn-
these, die Lichtenergie effizient in Biomasse umwandelt. In verschiedenen Projek-
ten erforscht schön, wie Trockentoleranz und Biomasseproduktion gleichzeitig ver-
bessert werden können. In Zusammenarbeit mit anderen Teams war sie an der Ent-
schlüsselung des Roggengenoms beteiligt. Darauf aufbauend können Funk tionen 
von Roggengenen analysiert werden. Neue Erkenntnisse über das Roggengenom 
sind auch für die Züchtung von Weizen und Gerste relevant. Denn Roggen hat eine 
hohe Frosttoleranz und bringt auch auf nährstoffarmen Böden gute Erträge.

schön arbeitet auch an der Optimierung klassischer Züchtungsverfahren.

Publikationen (Auswahl):
– lehermeier, C., Krämer, N., Bauer, E., BaulanD, C., camisan, C., camPo, L., flament, P., 

melchinger, A. E., menz, M., meyer, N., moreau, L., moreno-gonzáles, J., ouzunova, M., 
Pausch, H., ranc, N., schiPPracK, W., schönleBen, M., Walter, H., charcosset, A., and 
schön, C.-C.: Usefulness of multiparental populations of maize (Zea mays L.) for genome-based 
prediction. Genetics 198/1, 3 – 16 (2014)

– unterseer, S., Bauer, E., haBerer, G., seiDel, M., KnaaK, C., ouzunova, M., meitinger, T., strom, 
T. M., fries, R., Pausch, H., Bertani, C., Davassi, A., mayer, K. F. X., and schön, C.-C.: A powerful 
tool for genome analysis in maize: development and evaluation of the high density 600 k SNP geno-
typing array. BMC Genomics 15, 823 (2014)
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Holger Stark
*16. 6. 1967 Stuttgart

Sektion: Biochemie und Biophysik
Matrikel-Nummer: 7795
Aufnahmedatum: 23. 5. 2018

Holger starK ist Biochemiker. Mithilfe der Kryo-Elek-
tronenmikroskopie erforscht er die Welt der Mole küle. 
Er entwickelt mikroskopische Untersuchungsmetho-
den weiter und konnte mit seinem Team die Protein-
fabrik der Zelle, das Ribosom, schärfer darstellen als 
je zuvor. Mit Kollegen zeigte er auch zum ersten Mal in einer Filmsequenz ein 
 Ribosom in Aktion.

Mit modernster Technik untersucht Holger starK molekulare Vorgänge, die Le-
bensprozesse steuern. Er setzt dafür die Kryo-Elektronenmikroskopie ein, die mole-
kulare Prozesse durch blitzartiges Einfrieren (bei etwa –195 °C) im Elektronenmikro-
skop abbildet. Aus Millionen Einzelbildern berechnen die Wissenschaftlerinnen und 
Wissenschaftler dann mit Hochleistungscomputern die 3D-Struktur der Moleküle und 
deren Bewegungen. starK entwickelt dafür Methoden und Software der Kryo-Elek-
tronenmikroskopie weiter und optimiert sie. Gemeinsam mit Kollegen konnte er Ribo-
somen „während ihrer Arbeit“ sichtbar machen und beobachten. Ribosomen überset-
zen bei der Proteinbiosynthese genetische Erbinformationen in Proteine. Mit seinem 
Team arbeitet er auch an einem Protein-Komplex (Anaphase-Promoting-Komplex), 
der bei Zellteilung dafür sorgt, dass die Erbinformation richtig verteilt wird.

In Zukunft möchte starK große, makromolekulare Maschinen bei ihrer Arbeit 
in der Zelle erforschen. Seine Arbeiten bringen neue Einblicke in die Steuerung und 
Regulation zellulärer Abläufe. Die Kenntnisse tragen dazu bei, Ursachen von Er-
krankungen aufzuklären und können die Grundlagen für neue Medikamente liefern.

Publikationen (Auswahl):
– fischer, N., Konevega, A. L., Wintermeyer, W., roDnina, M. V., and starK, H.: Ribosome dy-

namics and tRNA movement as visualized by time-resolved electron cryomicroscopy. Nature 466, 
329 – 333 (2010), doi: 10.1038/nature09206

– fischer, N., neumann, P., Konevega, A. L., BocK, L. V., ficner, R., roDnina, M. V., and starK, 
H.: Structure of the E. coli ribosome-EF-Tu complex at < 3 A resolution by Cs-corrected cryo-EM. 
 Nature 520, 567 – 570 (2015), doi: 10.1038/nature14275

– agafonov, D. E., Kastner, B., DyBKov, O., hofele, R. V., liu, W. T., urlauB, H., luhrmann, R., 
and starK, H.: Molecular architecture of the human U4/U6.U5 tri-snRNP. Science 351, 1416 – 1420 
(2016), doi: 10.1126/science.aad2085

– haselBach, D., schraDer, J., lamBrecht, F., henneBerg, F., chari, A., and starK, H.: Long 
range allosteric regulation of the human 26S proteasome by 20S proteasome-targeting cancer drugs. 
Nature Communications 25/8, 15578 (2017), doi: 10.1038/ncomms15578

– haselBach, D., Komarov, I., agafonov, D. E., hartmuth, K., graf, B., DyBKov, O., urlauB, H., 
Kastner, B., luhrmann, R., and starK, H.: Structure and conformational dynamics of the human 
spliceosomal B(act) complex. Cell 172, 454 – 464 e411 (2018), doi: 10.1016/j.cell.2018.01.010

https://www.nature.com/articles/nature09206
https://www.nature.com/articles/nature14275
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/26912367
https://www.nature.com/articles/ncomms15578
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/29361316
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Catharina Stroppel
*6. 8. 1971 Tuttlingen

Sektion: Mathematik
Matrikel-Nummer: 7778
Aufnahmedatum: 21. 3. 2018

Catharina stroPPel ist Mathematikerin. Ihr For-
schungsschwerpunkt ist die Darstellungstheorie, vor 
allem im Zusammenhang mit Topologie und Kate-
gorientheorie. Ein weiterer Arbeitsschwerpunkt sind 
„Zopfgruppen“.

Die Darstellungstheorie nutzt Methoden der Zahlentheorie und der Linearen 
Algebra und untersucht damit endliche Gruppen. Sie spielt eine wesentliche Rolle 
bei  der  Klassifikation  von  endlichen  einfachen  Gruppen.  Eine  Gruppe  ist  eine 
Menge von Elementen in Verbindung mit einer Verknüpfung, z. B. die Menge der 
Ganzen Zahlen mit der Verknüpfung Addition. Die Darstellungstheorie wird in fast 
allen Gebieten der Mathematik angewandt, in der Gruppentheorie, der Algebra, der 
Zahlentheorie, der Topologie, der Analysis.

Catharina stroPPel erforscht die Darstellungstheorie von Supergruppen 
 (orthosymplektische Familien, fremde Familien) und wie man diese für eher klas-
sische Techniken der Darstellungstheorie zugänglich machen kann. Ziel ist eine 
geometrische Beschreibung der beteiligten Kategorien. Außerdem untersucht sie 
Kategorien mit geometrischem Ursprung, wie die Fukaya-Kategorien.

In allen Forschungsarbeiten kombiniert Catharina stroPPel geometrische und 
kombinatorische Werkzeuge und entwickelt diese weiter.

Publikationen (Auswahl):
– Balagovic, M., Daugherty, Z., entova-aizenBuD, I., halacheva, I., hennig, J., im, M. S., letzter, 

G., norton, E., serganova, V., and stroPPel, C.: Translation functors and decomposition numbers 
for the periplectic Lie superalgebra ρ(n). Mathematical Research Letters (2018)

– stroPPel, C., and WilBert,  A.:  Two-block  Springer  fibers  of  types  C  and  D:  a  diagrammatic 
 approach to Springer theory. Mathematische Zeitschrift (2018)

– miemietz, V., and stroPPel, C.: Affine Quiver Schur Algebras and ρ-adic GLn. Selecta Mathematica 
25, 32 (2019)
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Helmuth Trischler
*29. 4. 1958 Ulm

Sektion: Wissenschafts- und Medizingeschichte
Matrikel-Nummer: 7811
Aufnahmedatum: 7. 11. 2018

Helmuth trischler ist Historiker. Seine Arbeits-
schwerpunkte sind die Geschichte der Luft- und Raum-
fahrtforschung, Europa als Wissensgesellschaft sowie 
Forschungssysteme und Innovationskulturen im interna-
tionalen Vergleich. Er hat viel beachtete Ausstellungen 
realisiert, wie z. B. die weltweit erste große Ausstellung zum Thema Anthropozän.

Als Leiter des Forschungsbereichs des Deutschen Museums in München hat 
Helmuth trischler Ausstellungen initiiert und konzipiert, die sich auf wissen-
schaftliche Erkenntnisse und Forschungsfragen beziehen. Die Sonderausstellung 
zum Anthropozän ging der Frage nach, wie sehr der Mensch die Erde bereits ver-
ändert hat und wie das Verhalten jedes Einzelnen dazu beiträgt. Zu seinem Verant-
wortungsbereich gehören aber auch der Aufbau von Datenbanken, die Digitalisie-
rung von Objekten und Archivbeständen sowie die Konservierung und Restaurie-
rung von Exponaten.

In Studien erforscht Helmuth trischler die Wechselwirkung zwischen Natur-
wissenschaft, Technik und Gesellschaft. Das Verhältnis von Wissenschaft und Öf-
fentlichkeit ist ein wesentlicher Faktor dafür, ob und in welcher Ausprägung man 
von Wissensgesellschaften sprechen kann. Helmuth trischler hat dieses Verhält-
nis für die Naturwissenschaften in der deutschen Geschichte untersucht. Er hat 
Formen der Präsentation und Rezeption von Wissenschaft seit dem Kaiserreich 
analysiert.

Zusammen mit Christof mauch, Professor für amerikanische Geschichte, hat 
er 2009 das Rachel Carson Center für Umweltforschung gegründet – ein Interna-
tionales Kolleg für geisteswissenschaftliche Umweltforschung. Im Fokus stehen 
Themen der Transformation von Umwelt und Gesellschaft. Helmuth trischler hat 
über 35 Monographien und Sammelbände veröffentlicht sowie über 150 Artikel.

Publikationen (Auswahl):
– trischler, H., und gall, A. (Hrsg.): Szenerien und Illusion. Geschichte, Varianten und Potenziale 

von Museumsdioramen. Göttingen: Wallstein 2016
– trischler, H., und Worster, D. (Eds.): Manufacturing Landscapes: Nature and Technology in En-

vironmental History. Special Issue of Global Environment 10/1 (2017)
– trischler, H., and BuD, R.: Public technology. Nuclear energy in Europe. History and Technology 

34, 187 – 212 (2018)
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Yuri Tschinkel
*31. 5. 1964 Moskau (Russland)

Sektion: Mathematik
Matrikel-Nummer: 7779
Aufnahmedatum: 21. 3. 2018

Yuri tschinKel ist Mathematiker. Er forscht auf dem 
Gebiet der arithmetischen Geometrie – insbesondere 
studiert er die Rationalität der Varietäten sowie die 
Existenz und Verteilung von rationalen Punkten.

Die Forschung von Yuri tschinKel bewegt sich 
an der Schnittstelle von algebraischer Geometrie und Zahlentheorie. Die algebrai-
sche Geometrie verknüpft die abstrakte Algebra mit der Geometrie. Sie beschäftigt 
sich mit geometrischen Gebilden, die durch Gleichungen beschrieben werden, wie 
Kreise, Ellipsen oder Kegel. Die Zahlentheorie fragt nach Eigenschaften von gan-
zen und rationalen Zahlen, insbesondere nach Lösungen von Gleichungen in meh-
reren Variablen.

Yuri tschinKel studiert algebraische Varietäten, ihre versteckten Symme-
trien und rationalen Punkte. Algebraische Varietäten sind geometrische Objekte, 
die durch Polynomgleichungen definiert werden. Zur Beschreibung von geometri-
schen Sachverhalten werden auch die Punkte dieser Varietäten hinzugenommen. 
Methoden der algebraischen Geometrie spielen in etlichen Bereichen der Mathe-
matik und der Physik eine wichtige Rolle.

tschinKel war Produzent eines Dokumentarfilms über Mathematik (Colors of 
Math).

Publikationen (Auswahl):
– tschinKel, Y.: Algebraic varieties with many rational points, Arithmetic geometry. Clay Mathema-

tics Proceedings 8, 243 – 334 (2009)
– tschinKel, Y.: Geometrie der Zahlen – zum 150. Geburtstag von Hermann Minkowski. Mitteilungen 

der DMV 22/4, 228 – 233 (2014)
– BicKforD, M., and Bogomolov, F., and tschinKel, Y.: Vladimir Voevodsky – work and destiny. 

European Mathematical Society Newsletter 106, 30 – 31 (2017)
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Miguel Vences
*24. 4. 1969 Köln

Sektion: Organismische und Evolutionäre Biologie
Matrikel-Nummer: 7796
Aufnahmedatum: 23. 5. 2018

Miguel vences ist ein deutscher Zoologe mit For-
schungsschwerpunkten in der Evolutionsbiologie und 
Systematik, mit einem taxonomischen Schwerpunkt 
auf Amphibien und Reptilien und einem geographi-
schen Schwerpunkt auf der Erforschung der Biodiver-
sität Madagaskars, aber auch anderer Länder wie Brasilien, Israel und Ecuador. 
Diese Forschungen beinhalten intensive Freilandarbeiten, die regelmäßig in die 
Entdeckung und Beschreibung neuer Arten münden. Eine intensive Zusammenar-
beit mit lokalen Wissenschaftlern sowie umfangreiche Aktivitäten zum „Capacity 
Building“ begleiten diese Freilandarbeiten.

Miguel vences analysiert die Molekulargenetik von Artbildungsmechanismen 
und untersucht biogeographische Muster. Daneben legt er auch einen Fokus auf 
die wissenschaftliche Begründung von Naturschutzprioritäten. Seit 2015 erforscht 
er zudem intensiv das Mikrobiom der Amphibien, insbesondere die Interaktionen 
von Hautbakterien mit den Krankheitserregern der Pilzgattung Batrachochytrium.

Publikationen (Auswahl):
– raKotoarison, A., scherz, M. D., glaW, F., [ . . .], and vences, M.: Describing the smaller majority: 
integrative taxonomy reveals twenty-six new species of tiny microhylid frogs (genus Stumpffia) from 
Madagascar. Vertebrate Zoology 67, 271 – 398 (2017)

– WollenBerg valero, K. C., garcia-Porta, J., [ . . .], and vences, M.: Transcriptomic and macroevo-
lutionary evidence for phenotypic uncoupling between frog life history phases. Nature Communica-
tions 8, 15213 (2017)

– Kueneman, J. G., Bletz, M. C., mcKenzie, V. J., [ . . .], WooDhams, D. C., and vences, M.: Commu-
nity richness of amphibian skin bacteria correlates with bioclimate at the global scale. Nature Ecol-
ogy and Evolution 3, 381 – 389 (2019)
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Viola Vogel
*11. 12. 1959 Tübingen

Sektion: Physik
Matrikel-Nummer: 7780
Aufnahmedatum: 21. 3. 2018

Viola vogel forscht im Bereich Biophysik und Nano-
technologie und ist Pionierin der Mechanobiologie. Mit 
Nanotechnologie-Werkzeugen entdeckte sie verschie-
denste Mechanismen, wie molekulare Bindungsstel-
len ein und aus geschaltet werden können, wenn Pro-
teine mechanisch gestreckt und so als mechano-chemische Schalter von der Natur 
genutzt werden. Dies hat fundamental wichtige Konsequenzen sowohl in der Mi-
kro- und Zellbiologie als auch in der Medizin, wie systematisch von ihr demons-
triert wurde. Viola vogel entschlüsselt, wie Zellen mechanische Kräfte nutzen, um 
die physikalischen Eigenschaften ihrer natürlichen Umgebung oder die von syn-
thetischen Materialien zu ertasten. Sie entdeckte, dass zellgenerierte Kräfte aus-
reichen, um Proteine zu strecken und teilweise zu entfalten. Sie erarbeitete weit-
reichende experimentelle und computergestützte Methoden, um zu beschreiben, 
wie das Strecken von Proteinen ihre Struktur und so auch ihre Funktionen schalten 
kann (mechano-chemical switches). Hierbei nutzen Zellen das Ziehen an Proteinen, 
um mechanische Signale in biochemische Signale umzuwandeln, welche dann ihre 
Genexpression verändern können. vogels Team entdeckte auch Protein-Liganden-
Bindungen, die durch Zugkräfte mechanisch verstärkt werden. Diese Bindungen 
werden heute „catch bonds“ genannt. Jüngst hat vogel einen bakteriellen Nano-
kleber zu einer Nanosonde weiterentwickelt, mit der erstmals die Zugspannung 
von einzelnen Gewebefasern in Gewebeschnitten oder im lebenden Tier ausgele-
sen werden kann. Ihre Forschung trägt dazu bei, wichtige Grundlagen von Gewe-
bewachstum und Heilungsprozessen besser zu verstehen. Abnorme zellgenerierte 
Kräfte stimulieren auch das Krebswachstum und greifen in viele physiologische 
Vorgänge ein. Ihre Forschung ist relevant für viele medizinische Anwendungen, 
z. B. von Stammzellen zur Rolle der Makrophagen, von Gewebewachstum und Al-
terung zu entzündlichen Erkrankungen und Fragen der Regeneration sowie für neu-
artige Krebsdiagnostik und Therapien. In Zusammenarbeit mit Medizinern evaluiert 
sie das Potential ihrer Erkenntnisse und Technologien für klinische Anwendungen.

Publikationen (Auswahl):
– arnolDini, s., moscaroli, A., chaBria, M., hilBert, M., hertig, S., schiBli, R., Béhé, M., and 

vogel, V.: Novel peptide probes to assess the tensional state of fibronectin fibers in cancer. Nature 
Communications 8, 1793 (2017)

– jain, N., and vogel, V.: Downsizing the inflammatory response of macrophages by spatial confine-
ment. Nature Materials 17, 134 – 1144 (2018)

– vogel, V.: Unraveling the mechanobiology of extracellular matrix. Annual Review Physiology 80, 
353 – 387 (2018)
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Andreas Voßkuhle
*21. 12. 1963 Detmold (Kreis Lippe)

Sektion: Kulturwissenschaften
Matrikel-Nummer: 7812
Aufnahmedatum: 7. 11. 2018

Andreas vossKuhle ist ein deutscher Staatsrechtler, 
der seit 1999 einen Lehrstuhl für Öffentliches Recht 
an der Albert-Ludwigs-Universität Freiburg (i. Br.) in-
nehat und dort als Direktor die Abteilung I (Staatswis-
senschaften) des Instituts für Staatswissenschaften und 
Rechtsphilosophie leitet. Im Mai 2008 wurde er zum Richter und Vizepräsidenten 
und im Mai 2010 zum Präsidenten des Bundesverfassungsgerichts ernannt.

Seine wissenschaftlichen Arbeitsgebiete sind das Verfassungsrecht, das Allge-
meine Verwaltungsrecht, das öffentliche Wirtschafts- und Umweltrecht sowie die 
Staats- und Rechtstheorie. Bekannt geworden ist er bereits in jungen Jahren u. a. 
als Mitverfasser eines Standardlehrbuchs zum Umweltrecht, als Kommentator der 
zentralen Grundgesetzartikel zum Bundesverfassungsgericht und als Mitbegrün-
der der sogenannten Neuen Verwaltungsrechtswissenschaft, die es sich zum Ziel 
gesetzt hat, die herkömmliche Verwaltungsrechtswissenschaft von einer anwen-
dungsbezogenen Interpretationswissenschaft zu einer rechtsetzungsorientierten 
Handlungs- und Entscheidungswissenschaft weiterzuentwickeln.

Publikationen (Auswahl):
– vossKuhle, A.: Rechtsschutz gegen den Richter. Zur Integration der Dritten Gewalt in das verfas-

sungsrechtliche Kontrollsystem vor dem Hintergrund des Art. 19 Abs. 4 GG. München: C. H. Beck 
1993

– vossKuhle, A.: Das Kompensationsprinzip. Grundlagen einer prospektiven Ausgleichsordnung für 
die Folgen privater Freiheitsbetätigung – Zur Flexibilisierung des Verwaltungsrechts am Beispiel 
des Umwelt- und Planungsrechts. Jus Publicum Beiträge zum öffentlichen Recht Bd. 41. Tübingen: 
Mohr Siebeck 1999

– vossKuhle,  A.: Neue Verwaltungsrechtswissenschaft. In: hoffmann-riem, W., schmiDt-assmann, E.,  
und vossKuhle, A. (Hrsg.): Grundlagen des Verwaltungsrechts. Bd. I, S. 1 – 63. München: C. H. Beck 
2012
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Matrikel-Nummer: 7781
Aufnahmedatum: 21. 3. 2018

Gerhard WeiKum ist Informatiker. Er entwickelt Me-
thoden und Modelle, um Wissen im Internet automa-
tisch verfügbar zu machen. Er hat mit seinem Team 
große Wissensbanken konstruiert und Pionierarbeit auf 
dem Gebiet der automatischen Wissensextraktion aus 
Internetquellen geleistet.

Das Internet umfasst heute das wichtigste Wissen der Menschheit in Form von 
Enzyklopädien, wissenschaftlichen Publikationen, Büchern, Nachrichten und wei-
teren Quellen. Diese textuellen und visuellen Inhalte sind von vornherein für Com-
puter unverständlich. Wie man daraus weitgehend automatisch durch Algorithmen 
umfassende Wissensbanken konstruieren kann, ist das zentrale Forschungsthema 
von Gerhard WeiKum und seinem Team am Max-Planck-Institut für Informatik.

Die entwickelten Algorithmen basieren auf der geschickten Kombination von 
statistischer und logischer Inferenz, z. B. indem musterbasierte Verfahren des ma-
schinellen Lernens durch das Überprüfen logischer Invarianten erweitert werden. 
Mit solchen Methoden ist es u. a. gelungen, die Wissensbank Yago zu konstruieren, 
die Millionen von Entitäten wie Personen, Orte, Organisationen und Ereignisse so-
wie Hunderte Millionen Fakten über diese Entitäten umfasst. Dieses Projekt war 
Trendsetter für industrielle Projekte wie z. B. dem Google Knowledge Graph, der 
Hintergrundwissen für die verbesserte Suche nach Entitäten liefert.

Seit einigen Jahren beschäftigt sich WeiKum, u. a. im Rahmen eines Synergy Grant 
des European Research Council, auch mit der dunklen Seite digitalen Wissens: Was 
wissen Maschinen über individuelle Personen, und wie verwenden sie potenziell die-
ses Wissen für das Generieren von Anzeigen, personalisierte Filter und Empfehlungs-
systeme bis hin zur algorithmischen Entscheidungsvorbereitung etwa bei der Prüfung 
von Kredit- oder Visumsanträgen. In diesem aktuellen Forschungskomplex geht es um 
Fragen der Privatsphäre, der Transparenz von Dateneinflüssen, des Vertrauens in digi-
tale Informationen und des Entdeckens von Fehlinformationen sowie um die Integra-
tion von Fairnesskriterien in Methoden und Anwendungen des maschinellen Lernens.

Publikationen (Auswahl):
– hoffart, J., suchaneK, F. M., BerBerich, K., and WeiKum, G.: YAGO2: A spatially and temporally 
enhanced knowledge base from Wikipedia. Artificial Intelligence 194, 28 – 61 (2013)

– PoPat, K., muKherjee, S., strötgen, J., and WeiKum, G.: Where the truth lies: Explaining the credi-
bility of emerging claims on the web and social media. WWW Conference 2017, 1003 – 1012 (2017)

– Biega, A. J., gummaDi, K. P., and WeiKum, G.: Equity of attention: Amortizing individual fairness in 
rankings. ACM SIGIR Conference 2018, 405 – 414 (2018)
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Aufnahmedatum: 21. 3. 2018

Thomas WieganD hat sich in seiner wissenschaftli-
chen Arbeit intensiv mit dem Thema der Codierung 
von Videodaten auseinandergesetzt. Dabei hat er die 
wissenschaftlichen Ergebnisse konsequent in die inter-
nationale Standardisierung getragen. So konnte er die 
Standards H.263, H.264/MPEG-AVC und H.265/MPEG-HEVC mit seinen Vor-
schlägen beeinflussen. Insbesondere bei H.264/MPEG-AVC konnte er neben den 
wissenschaftlich-technischen Beiträgen auch in seiner Rolle als Chair und Editor 
des Standards in großem Umfang zu dessen Erfolg beitragen. Heute sind mehr als 
50 % der Bits im Internet mit H.264/MPEG-AVC codiert.

Seit 2008 ist er Universitätsprofessor an der TU Berlin und seit 2014 leitet 
WieganD das Heinrich-Hertz-Institut (HHI) der Fraunhofer-Gesellschaft. In sei-
nem Forschungsbereich am Fraunhofer HHI werden wissenschaftliche Arbeiten 
zur Videocodierung, zur drahtlosen Kommunikation, zum Maschinellem Lernen, 
zum menschlichen visuellen System und zur Computer-Vision durchgeführt. Der 
 Forschungsbereich umfasst wissenschaftliche Themen von den Grundlagen der 
Mathematik und Informationstheorie über die Technikforschung bis hin zu De-
monstratoren und Prototypen. Neben seiner Tätigkeit als Universitätsprofessor und 
Leiter des Fraunhofer HHI ist WieganD seit vielen Jahren als Firmengründer und 
Berater tätig. Seit Juli 2018 leitet WieganD die ITU/WHO Focus Group on Artifi-
cial Intelligence for Health.

Publikationen (Auswahl):
– WieganD, T., sullivan, G. J., BjontegaarD, G., and luthra, A.: Overview of the H.264/AVC 

video coding standard. IEEE Transactions on Circuits and Systems for Video Technology 13/7, 
560 – 576 (2003), doi:10.1109/TCSVT.2003.815165

– sameK, W., stanczaK, S., and WieganD, T.: The convergence of machine learning and communica-
tions. ITU Journal: ICT Discoveries – Special Issue 1 – The Impact of Artificial Intelligence (AI) on 
Communication Networks and Services 1/1, 49 – 58 (2018)

– WieganD, T., Krishnamurthy, R., Kuglitsch, M., lee, N., Pujari, S., salathé, M., Wenzel, M., 
and xu, S.: WHO and ITU establish benchmarking process for artificial intelligence in health. The 
Lancet 394/10192, 9 – 11 (2019)

https://ieeexplore.ieee.org/document/1218189




Leopoldina
Neugewählte Mitglieder
2018

Halle (Saale)

Deutsche Akademie der Naturforscher Leopoldina –
Nationale Akademie der Wissenschaften
Postfach 110543
06019 Halle (Saale)

Telefon: +49 (0)345 – 4 72 39-600
Telefax: +49 (0)345 – 4 72 39-919
E-Mail: leopoldina@leopoldina.org

www.leopoldina.org L
e

o
p

o
ld

in
a

 
N

eu
ge

w
äh

lt
e 

M
it

gl
ie

d
er

 2
01

8


