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öffentlichen Daten ist ein Thema, das schon 
sehr viele Jahre in der Wissenschaft existier­
te. Es wurden einige Vorschläge gemacht, 
z. B. Datenzitationen [2, 3], jedoch wurde 
keiner in der Wissenschaftsgemeinschaft 
angenommen, sodass es nun an der Zeit ist, 
eine neue Lösung zu finden, die eher auf 
Kooperation als auf Konkurrenz basierte.  

Vorgeschlagene Roadmap
In einem kürzlich erschienenen Artikel [4] 
schlagen wir zusammen mit 226 anderen 
Wissenschaftler:innen eine Roadmap vor. 
Ziel ist eine Data Reuse Information (DRI) für 
jeden Datensatz einzuführen, wenn dies die 
Datenersteller:innen wünschen. Dieser Ein­
trag besteht aus einer oder mehreren ORCIDs 
(Open Researcher and Contributor IDs), womit 
die Datenersteller:innen kontaktiert werden 
sollen, wenn die Daten wiederverwendet 
werden. Ziel ist es, dass die Nutzenden der 
Daten mit den Ersteller:innen in Kontakt 
treten, zusätzliche Metadaten und Informa­
tionen fließen und eine Kooperation ent­
steht, die einerseits die Wissenschaft verbes­
sert aber andererseits auch die Arbeit der 
Datenersteller:innen würdigt. Darüber 
hinaus könnten damit auch Konflikte von 
Projekten, auf denen Promovierende arbei­
ten, möglicherweise verhindert werden, 
sodass diese in einer gesunden, für die 
Wissenschaft nachhaltigen Geschwindigkeit 
an neu erhobenen Daten arbeiten können 
ohne Angst, dass sie von anderen Arbeits­
gruppen durch Datenwiederverwendung 
genutzt werden.

Diese Roadmap kann aber nicht blind ein­
gesetzt werden, ohne dass sie die Wissen­
schaft einschränkt. Eine Kontaktaufnahme 
und Kooperation solle nur zustande kommen, 
wenn die wiederverwendeten Daten auch in 
einer Abbildung der neuen Studie erscheinen 
oder in einem fundamentalen Zusammen­
hang mit jener stehen. Reine Sequenzver­
gleiche, um neue Sequenzen zu annotieren, 
Metaanalysen oder KI-basierte Reanalysen 
von großen Datensätzen, oder gar Nutzung 
von sekundären Datenbanken ohne DRI 
sind in der Roadmap ausgenommen. Natür­
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ó  Forschungsdaten müssen öffentlich ver­
fügbar und wiederverwendbar sein; das ist 
das Grundprinzip von Open Data. Nur das 
Einhalten dieses Grundprinzips für Sequenz­
daten von Mikrobiomen erlaubt es uns, große 
Metastudien anzufertigen, globale Zusam­
menhänge zu verstehen, aber auch phylo­
genetische Beziehungen fein aufzulösen. Die 
Bermuda Principles von 1996 fordern eine 
öffentliche Freigabe von Sequenzdaten inner­
halb von 24 Stunden nach Fertigstellung 
bzw. Qualitätssicherung – ein Prinzip, das 
später durch das Fort Lauderdale Agreement 
2003 nochmal verstärkt wurde [1]. Betrach­
tet man die Entwicklung der Menge an 
Sequenzdaten, die seither jährlich produziert 
wurde, und die Entwicklung der Geschwin­
digkeit von Wissenschaften in diesem 
Bereich im Allgemeinen, ist es klar, dass eine 
Regelung, die zur Zeit der Sequenzierung des 
Humangenoms erdacht wurde, nicht mehr 
aktuell sein kann und überarbeitet werden 
muss.

Ausgangslage: veraltete Regeln, 
aktueller Tumult
Dass sich heutzutage kaum ein:e Wissen­
schaftler:in an die Bermuda Principles hält 
und die Daten 24 Stunden nach Generierung 
öffentlich zur Verfügung stellt, ist offensicht­
lich. Alle gängigen Zeitschriften sind sich 
zumindest einig, dass zum Zeitpunkt der 
Publikation eines Artikels alle Sequenzdaten 
öffentlich zur Verfügung stehen müssen, und 
im Idealfall sind die Daten zumindest auch 
für den Begutachtungsprozess eines Artikels 
vorhanden. Manche Zeitschriften verlangen 
die Veröffentlichung der Daten bereits bei 
der Einreichung des Artikels. Darüber hinaus 
gibt es auch internationale Wissenschaftsin­
stitute, die Sequenzdaten nach dem Erstellen 
direkt online stellen, auch wenn sie diese für 
Kooperationen mit anderen Instituten gene­
rieren. Diese können dann andere Wissen­
schaftler:innen verwenden, sodass Konkur­
renzsituationen entstehen könnten. Genau 
ein derartiger Fall hat 2022 viel Aufsehen in 
Social Media generiert: Ein Wissenschaftler 
an einem amerikanischen Institut hatte wert­
volle Proben, die in mehreren aufwändigen 
Expeditionen gesammelt wurden, an einer 
öffentlichen Einrichtung sequenzieren las­
sen. Eine Zusammenfassung des bewilligten 
Antrags zur Sequenzierung der Proben war 
ebenfalls online erschienen. Diese Proben 
wurden direkt von anderen Wissenschaft­
ler:innen in einer Veröffentlichung verwen­
det – zum Schaden des Wissenschaftlers 
aus  den USA und vor allen Dingen der 
Doktorand:innen, die auf dem Projekt arbei­
teten. Leider war dies kein Einzelfall, Gleich­
zeitig fühlten sich jene, die die Proben nah­
men und auf Expedition waren, Metadaten 
erhoben, also die „Datenersteller“, nicht 
gewürdigt. Es war Zeit, die Bermuda Prin­
ciples und das Fort Lauderdale Agreement zu 
überdenken.

Die Würdigung von Datenersteller:innen 
(Data Creators) bei der Verwendung von 
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lich ist es wünschenswert, dass auch hier 
Kontakt und Kooperation entsteht, jedoch 
kann dies aus Zeitgründen von Datenerstel­
lenden nicht immer verlangt werden. Der 
allgemeinen Nutzung der DRIs bei Ein­
reichung eines Datensatzes und bei der 
Wiederverwendung von Daten mit DRI wur­
de in einer Umfrage in der oben genannten 
Studie mit großer Mehrheit (94 % bzw. 96 %) 
zugestimmt.

Schwachstellen und Zukunft der 
Verwirklichung 
Neben der Nutzung des DRIs durch die 
Wissenschaftsgemeinschaft steht und fällt 
der Erfolg der Roadmap mit seiner Imple­
mentierung in Datenbanken. Hier ist der 
nächste Schritt essenziell; das European 
Nucleotide Archive hat im vergangenen Jahr 
bereits einen Eintrag für ORCIDs von Daten­
sätzen eingeführt, sodass die Frage nach der 
Möglichkeit der Implementierung beantwor­
tet ist. Es fehlt jedoch der spezifische Eintrag 
des DRI und der damit verbundenen Road­
map. Neben der Implementierung muss auch 
geklärt werden, wie sich der DRI über Daten­
banken hinweg fortpflanzt. Zum Beispiel 
kann dies sehr leicht für Sequencing Read 

Archive(SRA)-Daten eingeführt werden, 
jedoch haben diese Datensätze auch assozi­
ierte Genome sowie vorhergesagte Gen- und 
Proteinsequenzen. Wie sich der DRI über 
Datensätze fortpflanzt, ist noch unklar und 
müsste je nach Möglichkeiten erschlossen 
werden.

Um den DRI vernünftig und ohne großen 
Aufwand global verwenden zu können, wird 
direkt nach seiner Implementierung in 
Datenbanken Software notwendig sein, die 
entsprechende DRIs in Datensätzen identifi­
ziert und direkt die entsprechenden Perso­
nen per E-Mail automatisiert zu kontaktie­
ren. Die Deutsche Forschungsgemeinschaft 
fördert im Zuge des INF-Projekts im SFB 
RESIST (1439) die Erschließung der Etablie­
rung der Implementierung und der Entwick­
lung einer entsprechenden Software.
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