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Das MSCoreSys-Statustreffen für das Jahr 
2023 fand am 13. und 14. November in 
Freising mit mehr als 100 Wissenschaft-
lern vor Ort statt. Die Mitglieder der vier 
Forschungszentren aus Berlin, Mainz, 
München und Heidelberg präsentierten 
bahnbrechende wissenschaftliche Ergeb-
nisse und förderten die Zusammenarbeit 
im Bereich der Massenspektrometrie 
und Systemmedizin. Die Veranstaltung 
brachte Experten aus verschiedenen 
Disziplinen zusammen und bot eine 
Plattform für den Wissensaustausch, 
Networking und die Diskussion von 
translationale Highlights.

Gastgeber Professor Bernhard Küster 
eröffnete die Konferenz. Die wissen-
schaftlichen Sitzungen begannen mit 
Vorträgen unter dem Motto „Scientific 
Achievements and Translational High-
lights“ mit Präsentationen von Frederick 
Klauschen, Markus Ralser, Fabian Co-
scia und Vadim Demichev von MSTARS 
Berlin sowie von Stefan Tenzer, Andre-
as Hildebrandt, Laura Bindila und Elisa 
Araldi vom DIASyM Mainz.

In der CLINSPECT-M-Sitzung prä-
sentierte Matthias Mann technologi-
sche Fortschritte in der MS-basierten 
Proteomik, während Alexander Bern-
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hardt den Klassifizierungsansatz von 
Proteinbiomarkern bei neurologischen 
Erkrankungen und die Notwendigkeit 
einer klinischen Umsetzung diskutierte. 
SMART-CARE leistete einen wichtigen 
Beitrag mit einer Präsentation über das 
Datenmanagement-Backbone SMART-
LDR mit Einblicken von Jeroen Krijgs-
veld, Matthias Ganzinger, Dario Frey, 
Junyan Lu und Christina Schmidt.

Die Konferenz wurde mit parallelen 
Treffen fortgesetzt, darunter einem 
wissenschaftlichen Speed-Dating und 
der Wahl des neuen PostDoc- und PhD-
Vertreters. 

Austausch im Konsortium
Gleichzeitig trafen sich Mitglieder des 
Projektausschusses, um die Zukunft 
des Konsortiums, Maßnahmen des ver-
gangenen Jahres, Aktualisierungen der 
Ring Trials in den Bereichen Proteomik, 
Bioinformatik und Metabolomik sowie 
erforderliche Bemühungen zur Erhö-
hung der Sichtbarkeit des Konsortiums 
zu besprechen. Der Tag endete mit einer 
kulinarischen Postersession, bei der 40 
Poster präsentiert wurden.

Der zweite Tag begann mit parallelen 
Diskussionen in drei Task Forces, die ver-

TERMINE

10.–13. März 2024, Freising
55. Tagung der Deutschen Gesell-
schaft für Massenspektrometrie

28. Juli – 3. August 2024, Brixen (I)
Brixen Proteomics Summerschool 

20.–24. Oktober 2024, Dresden
23rd Human Proteome Organisation 
World Congress 
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schiedene Aspekte des Konsortiums un-
tersuchten. Die Clinical Translation Task 
Force wurde von Philipp Wild geleitet 
und beinhaltete eine Diskussion über die 
Machbarkeit der Verwendung desselben 
Probenmaterials für verschiedene Mes-
sungen, einschließlich Proteom, Lipidom 
und Metabolom. Laura Bindila leitete die 
Metabolomics/Lipidomics Task Force, 
die Diskussionen über Studiendesign 
und methodische Umsetzung ermög-
lichte. Die Imaging Task Force unter 
dem Vorsitz von Oliver Klein überprüf-
te Protokolle zur Datenerfassung und 
Messparameter.

Die letzte wissenschaftliche Sitzung 
behandelte wichtige Themen, darunter 
die „Technology Readiness“ präsentiert 
von Jeroen Krijgsveld, den Akkreditie-
rungspfad eines klinischen Tests präsen-
tiert von Daniel Teupser und Katharina 
Habler sowie Einblicke in vielverspre-
chende klinische MSCoreSys-Studien 
präsentiert von Bernhard Küster.

Das Treffen ebnete den Weg für zu-
künftige Fortschritte in der Massenspek-
trometrie und Systemmedizin sowie für 
die weitere Zusammenarbeit und Entde-
ckung auf diesem Gebiet.� .
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