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• Definition über Prävalenz in EU – 1:2.000 – weniger als 5 auf 10.000

• 3-4 Millionen Menschen mit einer Seltenen Erkrankung in Deutschland

• Etwa 70-80% der SE sind genetisch verursacht

• Überwiegende Mehrheit der SE startet in Kindheit

• Ofmals komplexe, heterogene Multiorganerkrankungen

• Etwa 7-8.000 Erkrankungen bekannt

→ 50% der Menschen mit einer Seltenen Erkrankung ohne Diagnose

→ Diagnose 
= Ende von Odysseen, 
= Bedeutung für Familie, 
= Eingangspforte in das Gesundheitssystem, 
= Behandlungsrelevanz 
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Use Case Seltene Erkrankungen - Diagnose

Fußzeile



Solve-RD Erfolgsgeschichte

Workflow Forschungs- Re-analyse 

• Einverständniserklärung von 

Patienten

• Zusammenstellung von Daten 

durch GPAP/RD-Connect

• Einreichung von Datensätzen 

(genomische Rohdaten + 

phänotypische Daten + 

experimentelle Metadaten)

• Gleicher Standard-Analyse-

Workflow für alle genomischen 

Daten

• Rohdaten und 

Analyseergebnisse werden 

zusammen mit phänotypischen 

Daten und Stammbäumen an 

die EGA übermittelt

• Gemeinsame Nutzung der 

EGA-Daten mit lokalen 

Analyseclustern
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Ergebnisse der Forschungs- Re-analyse in Solve-RD

• 10.276 RD-REAL-Datensätze von 
10.039 Personen

• Nach Qualitätskontrolle 9.874 
Datensätze (523 Genome, 9.351 
Exome, die mit 28 verschiedenen 
Exom-Anreicherungs-Kits 
angereichert und auf 
verschiedenen 
Sequenzierungsplattformen 
erzeugt wurden) von 9.645 
Personen 

• 6.449 von RD betroffene Personen 
und 3.196 nicht betroffene 
Verwandte aus 6.004 Familien 

• Im Durchschnitt sechs HPO-Terme 
pro betroffenem Individuum 
zugeordnet

506 neue genetische Diagnosen durch pathogene Varianten, 

die den Phenotyp erklären

– SNV/InDel – 464

– Nicht-kanonische Spleißvarianten, mtDNA

Varianten, CNVs, SVs, MEIs, und STRs – 88

249 weitere Diagnosen durch parallelen ad hoc 

Expertenreview, local und mit RD-Connect GPAP erhöhen

Gesamtdiagnosenzahl auf 755 = 12.6%

und weitere …

(Steven Lauri et al. Genomic Reanalysis of a Pan-European Rare Disease Resource Yields >500 New Diagnoses. Nature Medicine (re-submitted))
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(Fallführung) Modellvorhaben GenomSequ - Seltene Erkrankungen 

Fußzeile

Bisher 18 SE-Standorte 
für MVH zugelassen



Projektziel

Kooperation der >30 
ZSE-A-Zentren in 
Deutschland, um die 
Diagnoserate für 
Patient:innen, die 
nach dem Durchlauf 
des A-Zentrums-
Versorgungspfades 
ohne bestätigte 
Diagnose bleiben, zu 
erhöhen. 
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Undiagnosed Disease Program Deutschland (UDP-D)

Fußzeile
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German Human Genome Archive
Antragsplanung für 2. 
Förderperiode

Fußzeile

Der Anwendungsfall "Seltene Erkrankungen" zielt darauf ab, 
GHGA zur diagnostischen Forschungsdatenhub für die 
deutschen Daten der European Rare Disease Research 
Alliance (ERDERA) zu machen, indem 

i) GenomSeq-Daten des Modellvorhaben kuratiert und 
bereitgestellt werden,

ii) die Schaffung einer diagnostischen Forschungsdaten-
Infrastruktur durch die Implementierung von APIs für 
verschiedene Datendienste , und 

iii) Solvathons organisiert werden, um den Ansatz der 
Reanalyse über größere Kohorten hinweg zu fördern.



Sollten Sie weitere Informationen oder Unterlagen 
benötigen, stehe ich sehr gerne weiterhin zur 
Verfügung. 
Ich freue mich über Ihre Nachricht.

Zentrum für Seltene Erkrankungen
Universitätsklinikum Tübingen

+49 (7071) 29 72330
holm.graessner@med.uni-tuebingen.de

HOLM GRAESSNER
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Herzlichen Dank für Ihre Aufmerksamkeit!
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