
Entwicklung eines Laufzeit-Compilers 
für biochemische Modelle 

 
Die biologische Forschung vollzieht eine Wandlung von der beschreibenden 
Untersuchung hin zu einer prädiktiven Wissenschaft. Erstellung und Simula-
tion von Stoffwechselmodellen nehmen dabei eine wichtige Rolle ein. Oft 
enthalten solche Modelle mehrere hundert miteinander gekoppelte Reaktio-
nen. Die Simulation biochemischer Modelle stellt weiterhin eine wichtige 
rechentechnische Herausforderung dar. Allein die Schätzung von Modellpa-
rametern erfordert eine zehntausendfach wiederholte Berechnung des Ge-
samtmodells. Daher sollte dieser Schritt möglichst effizient durchgeführt 
werden können. Inzwischen hat sich das SBML-Format (engl. Systems 
Biology Markup Language) als de-facto-Standard zur Speicherung solcher 
Modelle etabliert. Jedoch müssen zur Laufzeit die darin als XML-
Datenstrukturen abgelegten Elemente immer wieder interpretiert werden. 
Wünschenswert wäre eine Übersetzung von SBML in Java-Quellcode, der 
während der Laufzeit in Byte-Code kompiliert werden könnte. Die so ge-
wonnene Klasse ließe sich instanziieren und zur Laufzeit in einer Optimie-
rungsprozedur verwenden. 
Dies hätte einen massiven Laufzeit-
gewinn zur Folge, wenn die Simulati-
on wiederholt durchgeführt werden 
muss. Das Ziel dieser Arbeit besteht 
also darin, einen solchen Übersetzer 
von SBML-Dateien in Java-Quellcode 
zu implementieren, diesen in die be-
stehende Optimierungsumgebung ein-
zubinden und am Beispiel verschie-
dener, bereitgestellter Modelle zu 
testen. 
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Diese Angebote finden Sie auch auf unserem Webserver: http://www.cogsys.cs.uni-tuebingen.de 
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