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Bahnbrechende Technologie kombiniert Nanoporen-Sensorik mit Deep Learning

fur prazise lIdentifikation von 42+ Proteinen gleichzeitig - eine 4-fache

Verbesserung gegeniber

konventionellen

revolutionare Point-of-Care-Diagnostik.

42+ Proteine klassifizierbar
74,5-78,95% Klassifikationsgenauigkeit

Echtzeit-Verarbeitung statt stunden-/tagelanger
Analysen

Standard-FPGA-Hardware statt spezialisierter
Ausrustung

Offline-Betriebsfahigkeit
Skalierbarkeit auf tausende Proteintypen
Minimale Probenvorbereitung

Modulare Architektur flr schnelle Anpassung an
spezifische Diagnostik-Panels

Anwendungsbereiche

Methoden mit

Potenzial

fur

Klinische Diagnostik: Friiherkennung von Krankheiten, Behandlungsmonitoring,

Begleitdiagnostik,
Pharmazeutische Forschung: Wirkstoffentdeckung,

Krebsbiomarker-Detektion,

Herzmarker-Analyse.
Biomarker-ldentifikation,

klinische Studien. Point-of-Care-Diagnostik: Notfallmedizin, Hausarztpraxen,

dezentrale Laboratorien.
Behandlungsoptimierung,

Personalisierte Medizin:
Prazisionstherapien.

Akademische Forschung, Proteom-Kartierung, Systembiologie.

Patientenstratifizierung,
Forschungsanwendungen:

Hochschulen GmbH
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GmbH ist mit der Verwertung der
Technologie beauftragt und bietet
Unternehmen die Moglichkeit der
Lizenznahme.




Hintergrund

Die Proteomik-Industrie steht vor kritischen Herausforderungen bei der
schnellen und prazisen Proteinidentifikation. Der globale Proteomik-Markt wird
bis 2028 auf 15,8 Milliarden USD geschadtzt und sucht dringend nach
Technologien, die Wirkstoffentdeckung beschleunigen, Friherkennung
ermoglichen und personalisierte Medizin vorantreiben kénnen. Bestehende
Methoden wie Massenspektrometrie erfordern umfangreiche
Probenvorbereitung und spezialisierte Ausriistung, wahrend aktuelle Nanoporen-
Ansatze auf maximal 10 Proteine begrenzt sind.

Problemstellung

Aktuelle Proteomik-Methoden weisen grundlegende Einschrankungen auf: Die
herkdmmliche Massenspektrometrie ist fir Point-of-Care-Anwendungen
ungeeignet, wahrend bestehende nanoporenbasierte Ansitze aufgrund
Uberlappender Signaleigenschaften nur 10 Proteine klassifizieren kdnnen. Diese
Einschrankungen verhindern den praktischen Einsatz im klinischen Umfeld, wo
fir umfassende Diagnosepanels mehr als 42 Proteine benétigt werden. Der
Markt fiir medizinische Diagnostik benétigt Technologien, die eine Echtzeit-

Multiproteinanalyse mit minimaler Probenvorbereitung ermdoglichen.

Losung
Die patentierte Technologie revolutioniert Proteinidentifikation durch einen

innovativen dreistufigen Prozess: (1) Proteine durchqueren Nanoporen und

generieren einzigartige elektrische Signaturen, (2) Wavelet-Transformation

konvertiert komplexe Zeitreihen-Signale in 2D-Bilddarstellungen, (3) optimierte
CNN-Architekturen (ResNet18/ResNext101) klassifizieren Proteintypen mit
beispielloser Genauigkeit. Der Durchbruch liegt in der Transformation von
Protein-Translokationssignalen in den Bildraum, wodurch leistungsstarke

Computer-Vision-Algorithmen zuganglich werden.
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Schema der Kl-gestiitzten Nanoporen-Analyse: Protein-Translokation durch Nanopore erzeugt
elektrisches Signal, Wavelet-Transformation konvertiert Signal in Bildformat, CNN-Architektur
klassifiziert Proteintyp mit hoher Genauigkeit. (HJ Eisler)
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