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1. Sammenfatning

Det foreslas, at der i Danmark tages initiativ til en indsats indenfor bioinformatik for at
styrke forskningen og det danske erhvervsliv gennem forbedret adgang til de
bioinformatiske veerktgjer og informationer.

Dette teenkes opnaet gennem oprettelse af en forskerskole i bioinformatik, gennem
styrkelse af bioinformatik miljger pa de enkelte forskningsinstitutioner, og gennem
oprettelse af et nationalt center for bioinformatik.

Formalet er:
- at styrke forskningen i bioinformatik.
- at skabe adgang til bioinformatiske data for alle danske forskere gennem
koordineret anskaffelse af bioinformatiske data og veerktgjer.
- at forbedre muligheden for systematisk organisation af bioinformatiske data
gennem definition af datastandarder samt udvikling, integration og
vedligeholdelse af databaser og bioinformatik veerktgjer.

Det foreslaede initiativ forudsaetter tilfgrsel af 168,5 mio. kr. over fem ar samt
medfinansiering fra institutionerne pa 35,5 mio. kr. i samme periode



2. Introduktion

Cellebiologisk, biomedicinsk og bioteknologisk forskning genererer i disse ar
store maengder information om levende organismer, inklusive mennesket.
Denne detaljerede information om biologiske systemer deponeres i offentlige
eller private databaser og er til stor nytte for akademiske og industrielle
forskningsgrupper, nationalt sdvel som internationalt.

Adgang til, koordinering af, og udnyttelse af denne biologiske information
(bioinformatik) er af afggrende betydning for den natur- og lsegevidenskabelige
grundforskning og for den anvendelsesorienterede forsknings konkurrenceevne.

Formalet med dette oplaeg er:

(1) at gare opmaerksom pa bioinformatikkens grundlaeggende betydning
for moderne biomedicinsk og bioteknologisk forskning i Danmark,
samt

(i) at foresla et initiativ der vil styrke Danmarks position og
konkurrenceevne indenfor bioinformatik og dens anvendelser
indenfor bioteknologisk og biomedicinsk forskning.

Dette kan opnas ved etablering af en national bioinformatikinfrastruktur,
styrkelse af bioinformatikforskningen pa de involverede institutioner, samt
oprettelsen af en forskerskole i bioinformatik.

3. Baggrund

Netop i disse ar befinder den biomedicinske og bioteknologiske forskning sig i
en unik situation. Komplette genomer — hele den molekylsere arvemasse — for
en lang reekke levende organismer afdeekkes ved hjeelp af avancerede
molekyleer biologiske analyseteknikker.

Bedst kendt er de humane genomprojekter, der i 2001 udmundede i
offentliggarelse af DNA sekvensen for stgrstedelen af den menneskelige
arvemasse, om end i forskellige versioner. Genomer for mange bakterier,
geertyper, planter, fisk, og gnavere og andre pattedyr er enten allerede feerdige,
eller bliver det om ganske fa ar.

Indenfor videnskaben findes der naeppe nogen anden form for data, der
omfattes med sa stor offentlig interesse. Det skyldes bl.a., at nye hgjeffektive
teknikker til bestemmelse af DNA sekvenser har fart til store landvindinger
indenfor molekylzerbiologien og bioteknologien, og har faet stor betydning for
behandling af sygdomme, herunder individualiserede sygdomsprognoser og
diagnostik, samt for opklaringen af forbrydelser, fastleeggelse af familieforhold
OSV.

De mange genomprojekter medfarer at nye DNA- og proteinsekvenser tarner
sig op i de internationale databaser. Det samme ggr information om
sekvensernes

funktion og afstamning, og ofte ogsa om deres molekylaere struktur.



Data, der kvantitativt beskriver hele cellers genekspression, protein-protein
vekselvirkning og intercelluleere kommunikation, er ogsa i meget kraftig vaekst.
Den voldsomme vaekst i datamaengdernes omfang har radikalt sendret
mulighederne for at udvikle serigse computermetoder til klassifikation,
forudsigelse og modellering af funktionen, strukturen og dynamikken af
celluleere komponenter - fra det enkelte molekyle til den komplette organisme.
Hermed kan man ikke bare udvikle nyttige metoder til anvendelse indenfor
bioteknologi og farmakologi men ogsa uddrage ny grundvidenskabelig viden om
komplicerede biologiske mekanismer.

Det er interessant at notere sig, at veeksten af i de biologiske datamaengder
svarer til en fordobling af databasernes stgrrelse ca. hver 10. maned. Denne
vaekst overstiger udviklingen af hurtigere computer-processorer, hvor
hastigheden fordobles ca. hver 18. maned. En af fremtidens udfordringer og
krav til bioinformatikken er derfor udvikling af nye meget effektive programmer
og algoritmer til udforskning af disse store maengder biologisk information.

En af de starste udfordringer for biologisk forskning er saledes at omseette
disse massive maengder af biologiske data til ny viden og erkendelse samt at
udnytte denne indsigt i biomedicinske og bioteknologiske sammenhaenge, f.eks.
til udvikling af nye leegemidler og forbedring af miljg og fadevarer.

I denne sammenhaeng spiller udvikling af nye bioinformatiske veerktgjer en helt
central rolle, ligesom det er meget vaesentligt at sikre at de allerede
eksisterende anvendes og udnyttes optimalt. Hertil er det ofte en fordel at
opbygge multidisciplineere forskningsgrupper, der er i stand til at lgse
opgaverne kompetent bade hvad angar de biomedicinske og bioteknologiske
mal samt de datalogiske og systemvidenskabelige aspekter.

Indenfor bioinformatikken udvikles og anvendes avancerede computermetoder
til DNA og protein sekvensanalyse og til fortolkning af kvantitative data, opnaet
ved f.eks. gen-ekspressionanalyse. Bioinformatiske metoder kan i vid
udstraekning identificere tilstedeveerelsen af gener i DNA, forudsige hvilke
proteiner de giver anledning til, og hvilken struktur og funktionalitet proteinerne
far, og ikke mindst hvilke gener og proteiner, der vekselvirker med hinanden i
en bestemt levende organisme.

Den optimale anvendelse af disse computerbaserede metoder til systematisk
undersggelse og udforskning af biologisk relevante data er for stor en opgave
for den enkelte forsker. Der er derfor et udaekket behov for en koordineret
indsats og et integreret koncept, som kan understgtte den enkelte forskers
maksimale udnyttelse af den eksisterende viden pa omradet. Der er ligeledes et
stort behov for en koordineret uddannelsesindsats indenfor bioinformatikken,
saledes at savel den akademiske forsknings som erhvervslivets behov for hgijt
kvalificerede bioinformatikere kan blive tilgodeset.



4. Den post-genome fase: Behov for gget integration af bioinformatik i
forskningen

Det gennemgaende tema i den egentlige bioinformatikforskning er gennem
computerstudier at skabe mulighed for at udnytte den store meengde af
eksperimentelt bestemte data, som er lagret i databaser, til skaffe ny viden om
de komplicerede mekanismer i den levende celle.

Dette omfatter f.eks. forudsigelse af hvilke proteiner en given organisme kan
fremstille samt disse proteiners rumlige strukturer, deres funktion og
vekselvirkninger med andre biomolekyler. Sa leenge analysen udelukkende
baseres pa computerberegninger betegnes den ofte "in silico biologi”.

Vanskeligheden ved det bioinformatiske forskningsprojekt illustreres ved de
noget afvigende resultater, som er opnaet ved computeranalyse af det humane
genom: Antallet af gener sk@nnes at veere fra ca. 35.000 og op til 70.000,
afhaengigt af hvilkke computerbaserede teknikker der anvendes til identifikation
af gener i det humane genom.

Et stort antal forskere anvender desuden bioinformatikken i forbindelse med
den eksperimentelle forskning. Disse forskere har et stort behov for adgang til
biodatabaserne og de bioinformatiske veerktgjer for derigennem hurtigt at kunne
vurdere og analysere de opnaede data og pa basis heraf planlaegge videre
eksperimenter.

Forskernes anvendelse af bioinformatikken skyldes saledes, at samspillet
mellem eksperimentel forskning og bioinformatik tillader en langt mere rationel
forsggsplanlaegning og tolkning af data end hidtil muligt og derved store
ressourcemaessige besparelser. Bioinformatik har derfor i det sidste 10-ar
udviklet sig til at veere et omdrejningspunkt for biologisk, bioteknologisk og
medicinsk forskning, og bioinformatik er derfor et centralt redskab i
hypoteseudvikling, projektdesign og dataanalyse.

Der findes nogle fa bioinformatiske forskningscentre af hgj international
standard i Danmark, der udvikler nye metoder, f.eks. Center for Biologisk
Sekvensanalyse ved DTU, som Danmarks Grundforskningsfond startede i
1993. Herudover eksisterer der et mindre antal forskergrupper og enkelt
forskere som beskeeftiger sig med denne disciplin. Forskningen sgger blandt
andet at modellere et stort antal meget komplicerede biologiske mekanismer,
som f.eks. genekspression.

Pa en lang reekke felter befinder danske forskere sig i den biologiske
frontlinieforskning. Dette gaelder for eksempel deltagelsen i
sekvensbestemmelsen af svinegenomet, som er et samarbejde mellem danske
og kinesiske forskere.

Proteomforskningen, som er en direkte konsekvens af genomprojekterne, er et
andet omrade, hvor danske forskergrupper regnes blandt de fgrende i verden,
hvilket ogsa afspejles af, at tre danske forskere er medlemmer af styregruppen
for HUPO (the Human Proteome Organisation, som er dannet med henblik pa



at nyttiggere den store datamaengde skabt ved sekvensbestemmelsen af det
humane genom).

Koblingen mellem genomet, proteomet og metabolomet (maengden af sma
molekyler fremstillet i den levende organisme) er ligeledes et felt, hvor danske
forskere har markeret sig klart i de seneste ar. Endelig er der i Danmark en
markant leegevidenskabelig forskning som omsaetter informationer skabt pa en
reekke af disse omrader til viden om sygdomme, deres arsag og bekeempelse.
Alle disse felter er helt afhaengige af en effektiv adgang til biodatabaserne og de
bioinformatiske veerktgijer.

Bioinformatik har et meget stort potentiale for at generere nye opdagelser, der
ofte har meget store kommercielle muligheder. Investering i bioinformatik
betyder i realiteten, at man vil fa betydeligt mere ud af de investeringer man gar
i traditionel biologisk forskning.

Dansk bioteknologisk industri og medicinalindustrien er derfor helt afhaengig af
samarbejde med bioinformatikforskningsmiljgerne saledes, at der kan skabes
nye metoder med konkurrencemaessige fordele. Ligeledes har industrien et
behov for hgit kvalificeret arbejdskraft indenfor dette omrade, hvilket
forudseetter en gget uddannelsesindsats fokuseret pa bioinformatik.

5. Bioinformatik i vidensamfundet og som konkurrenceparameter

Som naevnt ovenfor finder bioinformatiske forskningsresultater anvendelse i
mange forskellige grundvidenskabelige, bioteknologiske og farmaceutiske
sammenhaenge indenfor naturvidenskabelig og medicinsk forskning.

Adgang til og udnyttelse af computermetoder til biologisk dataanalyse er en
afgarende faktor, bade nar det drejer sig om at komme farst med
forskningsresultater i internationale tidsskrifter og i patenteringssammenhaeng.
Af denne arsag investeres meget betydelige ressourcer indenfor bioinformatik i
stort set alle lande i Europa, i USA og i Japan.

| Sverige er der dannet adskillige bioinformatikcentre, der stattes af statslige
midler og af store private fonde (40 mio. SEK arligt). Tilsvarende i Finland (7
mio. EURO arligt). | Tyskland er der initiativer bade pa nationalt og pa
delstatsniveau (73 mio. EURO over fem ar). | England er alene den del der
falder ind under E-Science initiativet pa 16 mio. GBP over tre ar.

Det er vanskeligt at opggre den samlede indsats, men en nedre graense
udggres af de midler der indeholdes i nyoprettede, dedikerede centre og
programmer indenfor omradet.



6. Behov for gget satsning pa bioinformatik-baseret forskning i Danmark.

Det nuveerende store behov for en gget satsning pa bioinformatikforskning og
uddannelse i Danmark kan anskues pa fire niveauer:

(1) Behov for styrkelse af den nationale bioinformatik infrastruktur, dvs.
bedre koordination og udnyttelse af data-ressourcer samt stimulering
af samarbejder pa tveers af institutioner;

(i) Behov for styrkelse af forskningsmiljger der anvender bioinformatik;

(i)  Behov for ressourcer til at anskaffe og/eller generere data i stor skala;

(iv)  Behov for uddannelse af kandidater og forskere (ph.d.er) indenfor
bioinformatik og relaterede omrader.

Ad behovet for styrkelse af den nationale bioinformatik infrastruktur

Bioinformatikken er méaske det forskningsomrade, der udvikler sig allerhurtigst
indenfor videnskaberne. De computerveerktgjer og programpakker, der blev
udviklet for bare et eller to ar siden, er ofte allerede udkonkurreret af bedre
lgsninger. Samtidig @ges informationsmaengden dagligt, som naevnt ovenfor.

Optimal udnyttelse af bioinformatikkens muligheder i moderne bioteknologisk og
biomedicinsk forskning forudseetter derfor, at der altid er adgang til de nyeste
metoder, de senest opdaterede offentlige eller kommercielle biologiske
databaser, og de bedste computer-ressourcer i landet.

Det er en naermest umulig opgave for den enkelte forskergruppe at holde sig
informeret om de seneste udviklinger, samt at vedligeholde og opdatere store
maengder data.

Ukoordineret anskaffelse, udvikling, distribution og vedligeholdelse af
programpakker og databaser medfarer pa sigt et ressourcespild, idet forskellige
forskergrupper anskaffer identiske (ofte dyre) programpakker eller databaser,
eller forsgger at udvikle redundante dataanalyse veerktgjer. | stgrre tveerfaglige
forskningsprojekter er der behov for effektiv udveksling af data imellem de
involverede laboratorier via Internettet.

For at sikre bredest mulig anvendelse og starst fleksibilitet er det helt
ngdvendigt at falge fastlagte datastandarder for udveksling af biologisk
information. | forbindelse med etablering af nye typer databaser og programmel
er det derfor fra starten strengt pakraevet at gennemtaenke og definere
datastrukturer, der pa leengere sigt sikrer at data kan anvendes i et bredere
udvalg af forskningsmiljger, nationalt sdvel som internationalt.

Der er derfor behov for en national satsning, der sikrer at danske forskere altid
er informeret om og har direkte adgang til de nyeste bioinformatiske teknikker
og data-seet, inklusive adgang til udvalgte kommercielle databaser. Optimal
udnyttelse af de foreliggende bioinformatiske teknikker og ekspertiser
forudseetter ogsa aget, effektiv udveksling af information og data imellem de
forskningsmiljger, der udvikler og anvender bioinformatikken.



Definition og fastleeggelse af retningslinier og standarder for udveksling af
biologiske dataseet via Internettet vil derfor veere helt centralt for et sadant tiltag.
Der er ogsa gget behov for centrale ressourcer til detaljeret analyse af meget
store biologiske datasaet samt til simulering af biologiske processer.

Mulighederne for med succes at bruge computeren som vaerktgj til forstaelse og
manipulation af biologiske makromolekylers struktur og funktion vil athaenge af,
at computerkraften vokser i takt med datamaengderne.

Ad behovet for styrkelse af forskningsmiljger der anvender bioinformatik

Et stadig stigende problem er, at etablering og anvendelse af bioinformatik i de
enkelte forskergrupper ofte foregar med meget specifikke problemstillinger for
gje og uden overordnet koordination.

De individuelle forskningsmiljger har derfor brug for lokale 'sparringspartnere,’
der kan hjeelpe med at integrere bioinformatik i forskningsmiljgerne samt sikre
effektiv udbredelse af den viden og ekspertise og de bioinformatikressourcer,
der akkumuleres i de enkelte grupper. Disse sparringspartnere vil veere et
naturligt bindeled til det nationale center og sikre en optimal infrastruktur og
udnyttelse af bioinformatik ressourcer nationalt sdvel som internationalt.

Et effektivt og konkurrencedygtigt bioinformatikorienteret forskningsmiljg kraever
kontinuert og fokuseret indsats over leengere perioder. | gjeblikket udfares
megen bioinformatik forskning i de eksperimentelt orienterede
forskningsgrupper pa danske universiteter af ph.d.-studerende eller af andre
personer med tidsbegraensede ansaettelser (post-docs), hvilket ofte kan
resultere i kortsigtede og ufleksible ad hoc lgsninger bade m.h.t. udvikling,
anvendelse og udbredelse af biologiske databaser og software.

Fastanseettelse af kvalificerede bioinformatik forskere i de enkelte miljger vil
veere en helt grundlaeggende forudsaetning for at opna en effektiv integration,
gget kvalitet samt en bredere anvendelse af bioinformatik og derved en gget
konkurrenceevne for dansk bioteknologisk og biomedicinsk forskning.

Ad behovet for ressourcer til at anskaffe og/eller generere data i stor skala

Ressourcer til danske forskningsprojekter, der genererer store maengder data,
allokeres oftest i form af "instrumenter” og personale. Men stort set al biologisk
forskning bliver mere og mere afhaengig af "information”, og det vil i fremtiden
blive almindeligt, at man kaber denne information hos eksterne leverandgrer,
der bade kan veere offentlige forskningsinstitutioner og private firmaer, i stedet
for at generere den selv.

Hvis den danske akademiske forskning skal kunne drage fordel af denne
udvikling, skal det gares lettere at sgge midler til anskaffelse af information, der
ikke ngdvendigvis involverer anskaffelse af eget apparatur. Sadanne
muligheder kan bade accelerere forskningen betydeligt, ligesom den kan foragge
veerdien af de data forskningsmiljgerne selv har skabt, ved samkgring med
andre former for data hvorved der kan opnas store synergieffekter.



Ad behovet for uddannelse af kandidater oq forskere (ph.d.er)

Behovet for kvalificerede kandidater og ph.d.er med kendskab til bioinformatik
er stort indenfor den akademiske verden savel som i industrien. Behovet vil
stige dramatisk indenfor de nzeste fa ar. Denne kendsgerning er imgdekommet
fra flere universiteters side ved etablering af nye uddannelser indenfor omradet i
lzbet af de sidste par ar.

Uddannelsesforlgbene inddrager aspekter fra molekyleer biologi og cellebiologi
med emner indenfor anvendt matematik, statistik og datalogi og integrerer
koncepterne fra alle disse fag i nyetablerede bioinformatik kurser. | gjeblikket
tilbyder danske institutioner enten komplette formaliserede bioinformatik
kandidat-forlgb eller overbygnings/efteruddannelser, samt forskeruddannelse
(ph.d. grad).

Bioinformatik uddannelserne er planlagt individuelt pa de enkelte institutioner,
og der findes i gjeblikket ikke en overordnet koordination af de forskellige
undervisningsforlgb imellem institutionerne.

For at opna den bedste uddannelse af ph.d.er er der et klart behov for en bedre
planlaegning og udnyttelse af alle de kompetente undervisningsressourcer og
forskningsekspertiser indenfor bioinformatik, der ligger pa de forskellige
uddannelsesinstitutioner i Danmark.

Der er samtidig behov for en malrettet indsats for at styrke rekrutteringen af
velkvalificerede studerende til disse programmer via gget tilfarsel af midler til
finansiering af forskeruddannelses forlgb (ph.d. stipendier) indenfor
bioinformatik. Et @get antal permanente bioinformatik-stillinger (forskere m.
undervisningsforpligtelse, se ovenfor) vil ogsa gge kvaliteten af forskerstudie-
forlgbene.
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7. Bioinformatik strategi
Formal

At forbedre dansk forsknings muligheder for optimal udnyttelse af
bioinformatikken gennem koordination af den danske bioinformatikindsats pa
falgende omrader:

- Styrket forskning i bioinformatik

- Adgang til data for alle danske forskere gennem
Tilvejebringelse af de nyeste data via koordinerede anskaffelser/indkab
Integration af de veerktgjer/software pakker, som anskaffes eller udvikles
af forskningsmiljger, i det nationale netveerk

- Organisation af data ved :
Definition af data standarder
Vedligeholdelse af data
Udbygning/opbygning af databaser
Integration af databaser og sggeveerktgjer

- Forbedret integration af bioinformatik i biomedicinsk og bioteknologisk
forskning

- Styrkelse af bioinformatik grundforskning pa universiteterne
- Uddannelse af kandidater og forskere indenfor bioinformatik omradet
Virkemidler
1) Opbygning af en national bioinformatik infrastruktur via et nationalt center
for bioinformatisk forskning og koordination samt styrkelse af

bioinformatikforskning lokalt pa institutionerne.

2) Styrkelse af forskeruddannelsen gennem oprettelse af en national
forskerskole i bioinformatik

Ad 1. National bioinformatik infrastruktur

Da det er vanskeligt og ressourcekraevende for de enkelte forskergrupper at
udvikle, vedligeholde og lgbende opdatere omfangsrige og komplekse
biologiske databaser og udnytte de nyeste bioinformatik veerktgjer foreslas
oprettelse af et nationalt center for bioinformatik ved at tilfare ressourcer til et af
de eksisterende steerke bioinformatikmiljger.

De specifikke opgaver for det Nationale Bioinformatik center vil veere:

1. Forskning pa internationalt niveau.
2. Udvikling og koordinering af Danmarks bioinformatik infrastruktur
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3. Integration af bioinformatik veerktgjer, f.eks. ved etablering af en dansk
bioinformatik internet-portal

Etablering og vedligeholdelse af en national biologisk database
ressource

Licensering af kommercielle databaser og bioinformatik ressourcer
Kontakt til internationale bioinformatik centre (f.eks. EBI, NCBI)
Standardisering af dataformater og dataanalyse veerktgjer

At indga som aktiv samarbejdspartner med de decentrale
bioinformatikgrupper

9. Atformidle kontakt mellem danske bioinformatikforskere
10.Koordination af forskeruddannelse

B

©NO O

Anvendelse af bioinformatik vil i stor udstraekning finde sted i de
forskningsmiljger hvor de eksperimentelle data genereres og fortolkes, d.v.s.: i
forskningsmiljgerne pa de enkelte forskningsinstitutioner og virksomheder.

Disse miljger bar derfor udbygges til at have tilstraekkelig styrke til at kunne
udnytte bioinformatik i forskningen. Det foreslas derfor at der tilfares ressourcer
I samfinansiering med institutionerne til styrkelse af den lokale
bioinformatikkompetance.

Ad 2. Etablering af Bioinformatik Forskerskole

P& storstedelen af de danske universiteter er der allerede etableret kurser i
bioinformatik baseret pa de lokale ressourcer. Det foreslas at der oprettes en
national forskerskole i bioinformatik koordineret af det nationale bioinformatik
center.

Denne forskerskole retter sig mod studerende indskrevet pa de enkelte
institutioner og tilbyder et bredt ph.d. kursusprogram udbudt af de deltagende
institutioner. Ph.d. projekterne vil typisk vaere pa tvaers af institutionerne, f.eks. i
samarbejde mellem lokale forskergrupper og det nationale bioinformatikcenter.

Et antal ph.d. stipendier, f.eks. 10 stk. pr. ar, bar indgd i forskerskolen for at
kunne sikre en tilstraekkelig rekruttering. Stipendierne fordeles mellem
institutionerne af forskerskolens styrelse pa basis af kvaliteten af ansggere og
de foresladede projekter. Ph.d. studerende finansieret af lokale midler eller andre
eksterne midler kan ligeledes optages pa forskerskolen.

Budget for det foreslaede initiativ:

Styrkelse af bioinformatikmiljgerne og infrastrukturen:

Det foreslas at der oprettes 2 til 3 bioinformatikstillinger pa hvert af
institutionerne med henblik pa lokal udvikling og support. Oprettelsen af disse
stillinger forudseetter 50% lokal medfinansiering. Det nationale
bioinformatikcenter forudseettes at tildeles 8 stillinger, heraf 4 VIP, 2 TAP og 2
A-TAP stillinger.
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De 4 VIP stillinger forudseettes at have 50% forskningstid. Den institution som
bliver veert for dette bidrager med fuld deekning af stillinger i forbindelse med
den lokale/interne understgtning af bioinformatik. | forbindelse med etablering
af bioinformatikmiljgerne vil en vis investering i computere og infrastruktur blive
ngdvendig, igen forudseettes 1.1 samfinansiering med institutionerne.

Forskerskolen:

Det forudseettes at der bevilliges ca. 15 ph.d. stipendier pr ar, saledes at
forskerskolen efter tre ar nar en ligevaegt med ca. 45 ph.d. studerende.
Omkostninger til afholdelse af kurser afholdes af de enkelte institutioner. Til
administration af forskerskolen etableres en styringsgruppe som betjenes af en
deltidssekreteer eventuelt delt med det nationale center.

Herved bliver den ngdvendige tilfarsel af ressourcer til den foreslaede styrkelse
af bioinformatikken i Danmark:

13



Detaljeret budget i mio. kr.

Nationalt center for Bioinformatik

Stillingskategori

Bioinformatik

Institutioner

program
Koordination 1VIP + % TAP 0,6 +0,15 -
System 1VIP +1A-TAP 05+0/4 -
administration
Database 1VIP +1TAP 05+0,4
administration
Programudvikling 1 A-TAP 0,4 -
Koordination af 1 VIP 0,5 -
forskeruddannelse
Kontakt til ¥ TAP 0,15 -
deltagere
Midler til indkab af - 2,0 -
specielle dataseet
Arlige driftsudgifter - 2,0 -
Subtotal pr. ar 7,6
Lokale bioinformatik grupper
Personale 9+9 VIP 4,5 (9 VIP) 4,5 (9 VIP)
Driftsomkostninger 2,0 2,0
Subtotal pr. ar 6,5 6,5
Opstartsudgifter, ar 1
Nationalt center 5,0 -
Institutioner 0.3 mio. kr./VIP 2,7 2,7
Subtotal, ar 1 7,7 2,7
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Forskerskole (15 ph.d. stipendier/ar i 5 ar) mio. kr.

Bioinformatik

Institutioner

program

Ari 15 ph.d. 6,0 -
stipendier

Ar2 +15 ph.d. 12,0 -
stipendier

Ar3 +15 ph.d. 18,0 -
stipendier

Ara +15 ph.d. 18,0 -
stipendier

Ars +15 ph.d. 18,0 -
stipendier

Udlgb, ar 6+7 18,0

| alt 90,0
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Total budget (mio. kr.)

(for 5 ar, samt udlgb af ph.d. stipendier ar 6 og 7)

Bioinformatik

Medfinansiering

program fra institutioner
Ar1 Lon 8,1 4,5
Drift 6,0 2,0
Investering/opstart 7,7 2,7
Stipendier 6,0 -
Subtotal 27,8 9,2
Ar2 Lgn 8,1 4,5
Drift 6,0 2,0
Stipendier 12,0 -
Subtotal 26,1 6,5
Ar3 Lgn 8,1 4,5
Drift 6,0 2,0
Stipendier 18,0 -
Subtotal 32,1 6,5
| alt for 5 ar 168,2 35,2 203.4
Inkl. Udlgb
af
stipendier
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