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Vom Gewebeschnitt zur 
Datenquelle: KI - Werkzeug  
eröffne t  neue Möglichkeiten 
für Klinik  und Forschung  

 

 
Mikroskopische Bilder menschlicher Gewebe sind ein Grundpfeiler der 

biomedizinischen Forschung und der klinischen Diagnostik. Trotz ihrer 

zentralen Bedeutung lassen sich diese Bilder jedoch häufig nur schwer 

systematisch aus werten und mit anderen biologischen Datentypen 

verknüpfen. Eine neue Studie unter der Leitung von CeMM Principal 

Investigator André Rendeiro, veröffentlicht in Nature Methods (DOI: 

10.1038/s41592-026-03044-7), stellt mit „LazySlide“ ein Open -Source -

Softwaretool vor, das die Möglichkeiten von KI, die mit großen Daten 

trainiert wird (sog. „Foundation Models“) nutzt und die Analyse digitaler 

Pathologie demokratisieren soll.  

 

(Wien, 20. März 2026)  Eine entzündete Arterie, ein Tumor, der in die Lunge 

einwächst, oder feine Schäden in einem Organ – wenn Ärzt:innen oder 

Forschende verstehen wollen, was im Inneren eines Gewebes geschieht, 

gehört das Mikroskop nach wie vor zu den verlässlichsten Werkzeuge n. Heute 

sind diese Untersuchungen weitgehend digitalisiert: Eine einzelne 

Gewebeprobe kann als sogenanntes „Whole -Slide -Bild“ gescannt werden, 

das so detailreich ist, dass man von einer Übersicht des gesamten Gewebes 

bis hinunter zu einzelnen Zellen zoomen kann.  

 

Diese riesigen Bilder enthalten enorme Informationsmengen über Gewebe 

auf unterschiedlichen Skalen, sind jedoch auch sehr komplex und oft schwer 

mit modernen, datengetriebenen Methoden zu analysieren. Während sich in 

der Genetik und der Einzelzellbiologie effektive Standards für den Austausch 

und den Vergleich von Daten etabliert haben, lassen sich digitale 

Pathologiebilder nur schwer integrieren – sie liegen häufig in hersteller - bzw 

softwarespezifischen Formaten vor, werden mit inkompatiblen Werkzeugen 

verarbeitet und sind schwer mit molekularen Informationen wie RNA -

https://www.nature.com/articles/s41592-026-03044-7
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Sequenzierungsdaten zu verknüpfen. Dadurch bleiben digitalisierte 

Gewebebilder in vielen Forschungs - und klinischen Bereichen weitgehend 

ungenutzt.  

Eine neue Studie aus der Forschungsgruppe von CeMM Principal Investigator 

André Rendeiro stellt nun LazySlide vor, eine Open -Source -Anwendung, die 

die Analyse von Whole-Slide -Bildern zugänglicher, kompatibler und besser in 

jene rechnergestützten Workflows integrierbar machen soll, die bereits die 

moderne Genomik prägen.  

Aus „schönen Bildern“ wird durchsuchbare Biologie  

LazySlide ermöglicht es Wissenschaftler:innen, Whole -Slide -Bilder in 

kleinere, handhabbare Bereiche zu unterteilen und diese mit 

fortgeschrittenen KI -Modellen zu analysieren. Diese Modelle erkennen Muster 

in der Gewebestruktur, identifizieren unterschiedli che Zelltypen und 

quantifizieren feine Veränderungen der Gewebearchitektur – ohne dass 

aufwendige manuelle Anmerkungen erforderlich sind.  

 

Allem voran zeigt die Studie, wie sich visuelle Informationen aus 

Gewebebildern direkt mit molekularen Daten wie Genexpressionsprofilen 

verknüpfen lassen. In einem Beispiel analysierten die Forschenden 

Arteriengewebe mit und ohne Verkalkung, einem patholog ischen Prozess, 

der mit Herz-Kreislauf -Erkrankungen assoziiert ist. LazySlide unterschied 

nicht nur gesundes von erkranktem Gewebe allein anhand der Bildmerkmale, 

sondern machte auch biologische Signalwege wie entzündliche 

Signalprozesse sichtbar, die ers t durch die gemeinsame Analyse von 

Bilddaten und RNA -Sequenzierungsdaten erkennbar wurden.  

„Die Histologie enthält eine enorme Menge biologischer Information, ist aber 

oft nur schwer zugänglich für computerunterstützte Verfahren“, sagt Yimin 

Zheng, Erstautor der Studie. „Mit LazySlide wollten wir ein Werkzeug 

bereitstellen, das es Forschenden er laubt, Gewebebilder systematisch und 

quantitativ zu untersuchen und das, was sie unter dem Mikroskop sehen, mit 

den zugrunde liegenden molekularen Prozessen zu verbinden.“  

Gewebe mit Worten durchsuchen  

Eine für die Forschenden besonders praktische Funktion von LazySlide ist die 

Möglichkeit, Bilder mit natürlicher Sprache zu verknüpfen. Mithilfe von KI -

Modellen, die visuelle Muster mit textlichen Konzepten verbinden, können sie 
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Fragen stellen wie etwa, wo in einer Gewebeprobe Anzeichen von 

„Verkalkung“ auftreten. Die Software hebt entsprechende Regionen hervor 

und erzeugt quantitative Scores, wodurch visuelle Eindrücke in messbare 

Daten überführt werden.  

Dieser Ansatz ermöglicht auch sogenannte „Zero -Shot“ -Analysen: LazySlide 

kann das Ursprungsorgan von Gewebeproben erkennen oder gesundes von 

krankem Gewebe unterscheiden, ohne für jede einzelne Fragestellung 

spezifisch trainiert worden zu sein. Dadurch sin kt die Hürde für den Einsatz 

fortgeschrittener Bildanalysemethoden in der biomedizinischen Forschung 

erheblich.  

Ein offenes und kompatibles Werkzeug  

LazySlide wurde so konzipiert, dass es sich nahtlos in bestehende 

rechnergestützte Werkzeuge der Biologie integriert, die in der Genomik und 

Einzelzellforschung weit verbreitet sind. Indem digitale Pathologie besser mit 

diesen etablierten Workflows verzahn t wird, trägt die Software dazu bei, 

Gewebebildgebung stärker in das Ökosystem datengetriebener 

Lebenswissenschaften einzubinden.  

„Unser Ziel war es, die Analyse von Whole -Slide -Bildern zugänglicher zu 

machen und besser mit den Datentypen zu verknüpfen, die Forschende im 

Alltag nutzen“, sagt André Rendeiro. „Indem wir Gewebebilder als 

reichhaltige Datensätze und nicht als statische A bbildungen behandeln, 

können wir neue Einblicke gewinnen, wie Krankheiten die menschliche 

Biologie prägen.“  

Die in Nature Methods veröffentlichte Studie zeigt, dass Open -Source -

Werkzeuge wie LazySlide die Forschung beschleunigen und helfen können, 

die Lücke zwischen Gewebestruktur und molekularer Funktion zu schließen – 

ein wesentlicher Beitrag zu einem ganzheitlichem Verständnis vo n 

Gesundheit und Krankheit . 

 
 

 
Bilder im Anhang  
Foto: Erstautor Yimin Zheng und Seniorautor André Rendeiro (© Wolfgang Däuble / 
CeMM) 
Abbildung : Zelldetektion mit LazySlide in menschlichem Dickdarmgewebe: 
Immunzellen (grün), Bindegewebszellen (blau) und Epithelzellen (orange) (© Yimin 
Zheng)  
Die Studie „LazySlide: accessible and interoperable whole slide image analysis “ 
erschien in der Zeitschrift Nature Methods am 20. März 2026, DOI: 10.1038/s41592-026-
03044-7 
Autor:innen:  Yimin Zheng, Ernesto Abila, Eva Chrenková, Iva Buljan, Juliane Winkler, 
André F. Rendeiro  
Förderung:  Diese Arbeit wurde durch den Europäischen Forschungsrat (European 
Research Council, ERC) im Rahmen des Forschungs - und Innovationsprogramms 
Horizon Europe der Europäischen Union (Grant Agreement Nr. 101220825), die Vienna 
Science and Technology Foundation WWTF (LS23-067) sowie Angelini Ventures S.p.A., 
Rom, Italien, unterstützt.  
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Das CeMM Forschungszentrum für Molekulare Medizin der Österreichischen 
Akademie der Wissenschaften ist eine internationale, unabhängige und 
interdisziplinäre Forschungseinrichtung für molekulare Medizin unter 
wissenschaftlicher Leitung von Maria Rescigno. Das CeMM orientiert sich an den 
medizinischen Erfordernissen und integriert Grundlagenforschung sowie klinische 
Expertise , um innovative diagnostische und therapeutische Ansätze für eine 
Präzisionsmedizin zu entwickeln. Die Forschungsschwerpunkte sind Kreb s, 
Entzündungen, Stoffwechsel - und Immunstörungen, sowie seltene Erkrankungen  und 
Altern. Das Forschungsgebäude des Institutes befindet sich am Campus der 
Medizinischen Universität und des Allgemeinen Krankenhauses Wien.  
www.cemm.at  
 
Wir verwenden Werkzeuge der Künstlichen Intelligenz (KI)  zum Korrekturlesen und 
für Übersetzungen. Sämtliche KI -generierten Texte werden vor der Veröffentlichung 
von Menschen überprüft und bearbeitet.  
 
Für Rückfragen wenden Sie sich bitte an:  
 
Anna Maria Wolfschwenger  
Head of PR & Communications  
Phone +43-1/40160-70074 
awolfschwenger@cemm.at  
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