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Copasi:
with Pedro Mendes (USA, UK)

Sycamore: 
with Rebecca Wade, Wolfgang
Müller, HITS, Germany



Hoops, Sahle et al., Bioinformatics, 2006

­> open source
­> free
­> platform independent
­> stand­alone
­> C++/QT
­> GUI and command 
line versions

ca. 5000 downloads per 
release



Model formalismsModel formalisms

­> Copasi models are reaction/process centered 
(except if you define all equations as assignments)
­> reaction networks are translated into ODE systems
­> can be deterministically or stochastically simulated
­> diverse analysis methods 
­> SBML compliant





Automatic translation into differential equations





Parameter estimationParameter estimation

● single or multiple experiment
● steady state or time course data
● individualized weights









Parameter – sources and estimationsParameter – sources and estimations

­ experiments as basis for parameter estimation
­ literature
­ estimations from sequence and structural data

­> Development of Sycamore



SycamoreSycamore

● web based
● interfaces to databases
● simple workflow
● simple analysis
● personal work space
● SBML compliant
● simplified export to 
 e.g. COPASI
● few hundred requests
per month on average

Weidemann et al., Bioinformatics, 2009
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Structure based parameter estimation
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Sycamore – basic model analysisSycamore – basic model analysis



 

Sycamore – basic model analysisSycamore – basic model analysis



 



 



 

Launching of locally installed software tools



Joint FEBS/Systems X Lecture Course  on 

Systems Biology – From Molecules to Function
26 February 2011 – 3 March 2011:  Innsbruck, Austria, EU

FEBSX­SysBio 2011FEBSX­SysBio 2011

Joint FEBS/Systems X    Advanced Lecture Course  Advanced Lecture Course  on 

Systems Biology – From Molecules to Function
26 February 2011 – 3 March 2011:  Innsbruck, Austria, EU
http://cdl.univie.ac.at/sysbio2011/ 

http://cdl.univie.ac.at/sysbio2011/
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