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Editorial

Editorial

Liebe Leserinnen

und Leser

Inzwischen wissen es auch die Berliner U-
Bahn-Fahrer: Die Politik hat diesem Land eine
neue Strategie fur die Forschung verordnet. Auf
U-Bahnhéfen wird dafiir in der Offentlichkeit
geworben. Etwa sieben Prozent der weltweit
fast 300.000 Wissenschaftler, die die Struktur,
die Funktion und das Verhalten lebender Orga-
nismen erforschen, arbeiten in Deutschland.
Der Weltmarkt fiir Life Science-Forschungspro-
dukte wird auf 18,6 Milliarden Euro geschatzt.
Durch die immanente Veranderung der For-
schung unterliegt dieses Angebot einem enor-
men Innovationsdruck.

Doch anders als in den USA ist nicht so
ganz klar, welche Mittel wo, wann und wie
tatsachlich ankommen. Nur wenn die Aufwen-
dungen fir Gesundheitsforschung und Medi-
zintechnik, Nanotechnologien, Pflanzenfor-
schung und maritime Technologien zusatzliche
Briicken fiir die Life Science Forschung schla-
gen, kann Deutschland spiirbar zu den fihren-
den Landern aufschlieBen. Deshalb sind die
konkreten Programme genau zu diskutieren
und zu verfolgen.

Das Bundesministerium fiir Bildung und
Forschung (BMBF) gibt 350 Millionen Euro fiir
die Foérderung von Forschungseinrichtungen
und mehr als 300 Millionen Euro fiir die Pro-
jektforderung im lebenswissenschaftlichen Be-
reich aus — so die Bilanz des Jahres. Neue Pro-
gramme zur Férderung der Forschung, aktuell
verknlipft mit der neuen High-tech-Strategie,
wurden verkiindet. Berlihrungsangste von Wis-
senschaft und Unternehmen sollen abgebaut
und hemmender Gesetzesballast (iber Bord
geworfen werden.

Im Forderverein Biotechnologieforschung
e.V. (FBF) wird dies bereits praktiziert. Zucht-
und Besamungsorganisationen der Tierarten
Rind und Schwein haben sich zusammenge-

schlossen und jiingst fir Mitglieder aus dem
Ausland gedffnet. Dieser ZusammenschluB
Uber Landergrenzen hinweg eréffnet Chancen,
in der Zukunft durch gemeinsame Projekte
zusatzliche Wertschépfungen zu erreichen.

NGFN-Forscher haben einen neuen Signal-
weg in Herzmuskelzellen identifiziert. Der
Zebrafisch diente hierfir als ein dberaus faszi-
nierendes Modell. Das Herz kann bei den
durchsichtigen Tieren schon nach 72 Stunden
im lebenden Organismus beobachtet werden.
Der neue Signalweg hat das Verstandnis fir
den Mechanismus, durch den das Herz seine
Pumpkraft an den Bedarf anpassen kann, ent-
scheidend verbessert. Es ist zu erwarten, dass
die beteiligten Molekiile eine wichtige Rolle bei
der Entstehung von Herzinsuffizienz beim Men-
schen spielen. Dies macht es mdglich, neue und
spezifische Ansétze flir die Therapie von Pati-
enten mit Herzmuskelerkrankungen zu ent-
wickeln.

Gerade wurde die Analyse der Genomse-
quenz von Ralstonia eutropha, einem Knallgas-
bakterium, in einem BMBF-Projekt abgeschlos-
sen. Diese Bakterien oxidieren Wasserstoff in
Gegenwart von Sauerstoff, dem sogenannten
Knallgasgenmisch, zu Wasser und gewinnen
dabei Energie flr den Aufbau von Zellsubstanz.
Diese Stoffwechseleigenschaft ist eine ideale
Voraussetzung flir den Einsatz in der Biotech-
nologie, vornehmlich fiir die Herstellung von
Polymeren. Diese verformbaren Polyester fin-
den bereits als biologisch abbaubare Werkstof-
fe fiir Verpackungen und in der Medizin als bio-
kompatible und resorbierbare Materialien Ver-
wendung.

Ein weiteres aktuelles Highlight der For-
schung der GenoMik-Plus Netzwerke ist die
Aufkldrung der Genomsequenz des Azoarcus
sp. BH72. Die besondere Bedeutung dieses
Stickstoff-fixierenden Bakteriums besteht da-
rin, dass es einen Pflanzenwuchs-fordernden

Effekt auf die Nutzpflanze Reis ausiibt. Reis ist
besonders fiir die Bevolkerung im asiatischen,
afrikanischen und stidamerikanischen Raum als
Nahrungsgrundlage Gberlebenswichtig.

Nach dem Reisgenom machen sich die
Wissenschaftler jetzt daran das Maisgenom,
eine der wichtigsten Nutzpflanzen in Amerika
und auch Europa, zu entschlisseln. Das Mais-
genom ist neben seiner dkonomischen Bedeu-
tung ein klassisches pflanzliches Modellsystem.
Eine wesentliche Herausforderung fiir die
Sequenzierung seines Genoms ist die enorme
GroBe, die sich etwa im GroBenbereich von
Séugetiergenomen bewegt, und seine komple-
xe Struktur. Diese neuen Einblicke kdnnen auch
in der laufenden Debatte um das Fiir und Wider
der Griinen Biotechnologie Impulse setzen.
Dynamik und Veranderung von Genomen sind
nattirliche Prozesse.

Acht Firmen haben jiingst unter dem Dach
des Verbandes der Diagnostica-Industrie e. V.
((VDGH) eine Interessenvertretung — die Life
Science Research Arbeitsgemeinschaft ( LSR
AG) — gegriindet und laden sowohl Unterneh-
men als auch Forscher zum Austausch und zur
Diskussion ein. Zu den Grindungsmitgliedern
gehoren beispielsweise QIAGEN GmbH und
Roche Diagnostics GmbH. Diese Vertretung, die
weiter zu einem schlagkraftigen Wirtschafts-
verband anwachsen soll, macht einen Aus-
tausch mit der Politik, dem Gesetzgeber, der
Wissenschaft und anderen Partnern zur Gestal-
tung eines starken Life Science-Forschungs-
marktes madglich. Es herrscht Aufbruchstim-
mung!

Mit dieser Stimmung und neuem Elan
winscht lhnen im Namen der Redaktion
geruhsame Weihnachtsfeiertage und einen
guten Start in das Neue Jahr

Helga Frankenstein
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Expansion und Kontraktion
segmental duplizierter Regionen

Heidrun Gundlach, Rémy Bruggmann und Klaus Mayer

Nach der Komplettsequenzierung des wohl
wichtigsten pflanzlichen Modellgenoms Arabi-
dopsis thaliana und des Reisgenoms werden
nun groBe Anstrengungen unternommen, das
Maisgenom als ein wesentliches Nutzpflanzen-
genom mit Bedeutung sowohl in Nord- und
Stidamerika als auch in Europa zu entschlis-
seln. Mais ist nicht nur 6konomisch bedeutend,
sondern auch ein klassisches pflanzliches Mo-
dellsystem, dessen Bedeutung unter anderem
durch die von Barbara McClintock durchge-
flihrten und mit dem Nobelpreis ausgezeichne-
ten Arbeiten zu transposablen Elementen un-
terstrichen wird. Ein wesentlicher Unterschied
und zugleich eine wesentliche Herausforderung
fir die Sequenzierung des Genoms ist die im
Vergleich zu den oben genannten Modellgeno-
men enorme GroBe des Maisgenoms und die
komplexe Struktur des Genoms. Mit einer
GroBe von rund 2,4 Gigabasen enthalt Mais ein
fir Pflanzen mittelgroBes Genom, das sich
nichtsdestoweniger im GroBenbereich von Sau-
getiergenomen bewegt. Fir die Sequenzierung
und die Assemblierung kommt erschwerend
hinzu, dass groBe Teile des Genoms aus zum Teil
hochéhnlichen repetitiven Bereichen bestehen.

In den zurlickliegenden Jahren sind enor-
me Mengen an experimentellen Daten im Rah-
men der Maisgenom Initiative erzeugt und ver-
flighar gemacht worden. Neben groBen Men-
gen an genome survey sequences (GSS), BAC
End Sequenzen und zufallig Uber das Genom
verteilten vollstandigen BAC Sequenzen, ist
eine hoch auflésende physikalische Karte als
essentieller Bestandteil flir eine Genomsequen-
zierung entstanden. Diese Daten haben in einer
Reihe von Analysen und Arbeiten bereits eine
Reihe von wichtigen Informationen tiber Auf-
bau, Struktur und Inhalt des Genoms geliefert.
In einer im Oktober 2006 veroffentlichten
Arbeit in Genome Research ist nun eine erste
umfassende Analyse zweier langer zusammen-
hangender genomischer Regionen aus Mais
veroffentlicht worden.

Die evolutionédre Geschichte

des Maisgenoms

Die heute existierenden Gréaser, wie z. B.
Mais, Reis oder Weizen haben sich vor 65 Mio.
Jahren aus einem gemeinsamen Vorldufer ent-
wickelt. Ihre Genome unterscheiden sich
bezliglich haploider GroBe (Reis 389 Mb, Wei-
zen 16 Gb), Chromosomenzahl und Polyploidi-
sierungrad betrdchtlich voneinander. Trotz die-
ser Unterschiede sind noch lange, sogenannte
syntenische Regionen erhalten geblieben, in
denen zwischen verschiedenen Arten dieselbe
Abfolge von Genen vorhanden ist. Anhand sol-
cher konservierter syntenischer Bereiche Iasst
sich die Umorganisation und Veranderung der
Chromosomenarchitekturen wéhrend der Evo-
[ution durch Briliche, Deletionen, Translokatio-
nen, Inversionen etc. in den einzelnen Graser-
genomen zuriickverfolgen. Das Maisgenom
(2,4 Gb) ist ein ehemals allotetraploides Ge-
nom, das vor rund 5 Millionen Jahren durch
eine Fusion von zwei sehr dhnlichen Vorldufer-
genomen mit nachfolgender Diploidisierungs-
phase entstanden ist. Langere mosaikartige
Uberreste des ehemals verdoppelten Chromo-
somensatzes sind noch iberall auf den jetzigen
10 Mais-Chromosomen als segmental dupli-
zierte Regionen zu finden.

Nur 8% des Mais Genoms werden von
Genen eingenommen, wahrend rund 2/3 des
Genoms aus zum Teil unvollstandigen, nicht
kodierenden repetitiven Elementen bestehen.
Eine regelrechte Explosion von LTR-Retrotrans-
poson Insertionen, die vor 5 Millionen Jahren,
also nach der Genomverdoppelung begann, hat
das Mais Genoms massiv verandert und die
GenomgroBe massiv  beeinflusst und ver-
groBert. 95% des repetitiven Anteils sind frag-
mentierte und ineinander verschachtelte
Retrotransposons, weniger als 3% sind DNA-
Transposons. Bei dem im Vergleich zu Mais nur
1/6 der GroBe umfassenden Reisgenom betragt
der repetitive Anteil hier lediglich 1/3 des Ge-
noms. Die deutlich verschiedene Zusammenset-

zung des repetitiven Teils mit 62% Retrotrans-
posons und 35% DNA-Transposons unter-
streicht das Ubergewicht von Retrotransposons
in Mais.

Der Untersuchungsansatz

In der kirzlich in Genome Research pu-
blizierten Untersuchung (Bruggmann, Bharthi,
Gundlach et al., Genome Research, 2006) wur-
den zwei homologe und zueinander synteni-
sche Regionen der Mais-Chromosomen 1 und 9
sequenziert und analysiert. Sie umfassen 7,8
und 6,6 Mb. Dies sind die derzeit langsten
untersuchten zusammenhdngenden Sequenz-
stiicke des Maisgenoms. Sie erlauben erstmals
eine tiefer gehende und detaillierte Analyse der
Genomstruktur von Mais und erméglichen erst-
mals fir groBe zusammenhdngende Regionen
detaillierte vergleichende Untersuchung der
syntenischen Feinstruktur zum korrespondie-
renden Genomabschnitt von Reis. Dazu wurden
diese beiden Abschnitte mit der homologen 4,9
Mb Region von Reis verglichen (Abb. 1). Auf der
Makroebene, basierend auf genetischen und
molekularen Markern, sind syntenische Bezie-
hungen und Ahnlichkeiten von Mais und Reis —
also auch der in dieser Studie charakterisierten
Regionen — wohl bekannt und beschrieben.
Diese Beschreibungen beruhen allerdings auf
relativ weit auseinander liegenden genetischen
Markern, was sich in einer nur groben Ubersicht
auBert. Um diese drei Regionen detaillierter
analysieren und vergleichen zu kénnen, muss-
ten zuerst alle genetischen Elemente, haupt-
sachlich protein-kodierende Gene und repetiti-
ve Sequenzen, detailliert analysiert und anno-
tiert werden. AnschlieBend konnte anhand der
charakterisierten Gene eine hochaufldsende
syntenische Karte (Mikrosyntenie) erstellt wer-
den (Abb. 1). Im Unterschied zu markerbasie-
render Detektion der Makrosyntenie kann mit
den zugrunde liegenden Daten eine wesentlich
hohere Auflésung erzielt werden. Diese Blocke
entpuppten sich als wesentlich komplexer als
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erwartet, da sie oft unterbrochen sind oder sich
nicht-syntenische Gene zwischen syntenischen
befinden. Hochinteressant ist auch, dass sich
eine geringere Anzahl syntenischer Gene zwi-
schen den beiden Maisregionen fand als im
Vergleich zu Reis in diesen beiden Regionen.

Duplizierte Mais Segmente

im Vergleich zum homologen

Bereich in Reis

Eine sorgfdltige Genannotation der repeat
maskierten Sequenzen ergab 236 Gene fiir die
untersuchte Region auf Chromosom 1 von Mais
(Zm1), 243 Gene finden sich auf der analysier-
ten Region von Chromosom 9 (Zm9) und 644
Gene auf der korrespondierenden Region auf
Reis-Chromosom 3 (0s3). Aufgrund der Abfol-
ge homologer Gene wurden mehrere synteni-
sche Subregionen auf den 3 Sequenzen defi-
niert (siehe Abb. 1). Die einzelnen Abschnitte
sind unterbrochen von nicht syntenischen
Bereichen, deren Gene keine Homologie zu den
entsprechenden Partnersequenzen aufweisen.
Uberraschenderweise gibt es deutliche Abwei-
chungen von der zumindest theoretisch erwar-
teten durchschnittlichen dreifachen Langenex-
pansion zwischen den Reis und Mais Regionen.
Die beobachteten Werte liegen zwischen 4,2
und 0,8-facher Langenexpansion bzw. -kon-

traktion. In allen Fallen, also auch bei der leich-
ten GroBenreduktion korrespondierender Re-
gionen, nimmt der Anteil der LTR-Retrotranspo-
sons zu (Faktor 2,8 bis 528(!)). Die Bereiche mit
geringer Expansion bzw. sogar mit einer leich-
ten Verkleinerung der entsprechenden Region
sind auf einen verminderten Anteil an kodie-
renden (0,4 bis 0,7-fach) und non assigned
(0,7-fach)-Bereichen zurlckzufiihren.

Die Expansion einzelner syntenischer
Blocke erfolgte sowohl bezliglich der Lange als
auch der Zusammensetzung nicht gleichmaBig,
sondern ist sehr unterschiedlich fiir die einzel-
nen Bereiche. Eventuell vorhandene Gesetz-
maBigkeiten sind nicht offensichtlich und las-
sen sich derzeit nicht erkennen.

Eine zweite Uberraschung war die geringe
Ahnlichkeit zwischen den beiden homologen
Bereichen zwischen Mais-Chromosom 1 und 9
(Zm1 und Zm?9). Beide zeigen zu dem fiir beide
Bereiche korrespondierenden Reissegment je-
weils eine starkere syntenische Ubereinstim-
mung als das zwischen den Maissegmenten
beobachtet wird. Dies belegt ein weiteres Mal
die inherente hohe Dynamik des Maisgenoms.
Die andauernde Aktivitat mobiler Elemente ver-
gréBert nicht nur die Abstdnde zwischen den
Genen, sondern fiihrt durch Mitschleppen von
Genen und Deletionen sowohl zu lokal be-

grenzten als auch groBraumigeren Unterbre-
chungen der syntenischen Beziehungen.
Repetitive Elemente wurden friher als
eine Art Parasit oder inertes Fiillmaterial ange-
sehen. Ihre wichtige Rolle in der Evolution des
Genoms wurde erst mit der zunehmenden Ver-
fligharkeit an Genomsequenzen erkannt und
hat zu neuen Sichtweisen beziiglich ihrer Rolle
und ihres Beitrags zur genetischen Diversitat
geflihrt, indem sie einzelne genetische Baustei-
ne, wie Exons oder regulatorische Elemente, an
neue Positionen im Genom einschleusen.

Konservierte Syntenie

zwischen Reis und Mais

und in duplizierten Mais

Segmenten

Von den 479 annotierten Genen von Mais
haben insgesamt nur ca. 2/3 eine syntenische
Entsprechung in Reis (Abb. 2A). Mit weniger
stringenten  Syntenieparametern  konnten
immerhin weiteren 10% der Maisgene und 6%
der Reisgene ein homologes Gen in den chro-
mosomalen Regionen der jeweils anderen Spe-
zies zugeordnet werden. Trotzdem bleiben
knapp 30% der Mais- und 52% der Reisgene
ohne homologes Gen in der Reis- bzw. Maisre-
gion. Sind dies Gene, die in der jeweilig ande-
ren Spezies fehlen oder haben diese Gene

Abb. 1: Darstellung der untersuchten
Regionen von Mais-Chromosom 1 und 9
(Zm1, Zm9) und Reis-Chromosom 3
(Os3). Die feinsyntenische Darstellung
der korrespondieren Regionen lasst die
Reorganisation und Expansion/Kontrak-
tion einzelner Regionen erkennen. Die
Zahlen in weiBBen Kastchen geben den
jeweiligen Expansionsfaktor fir die ent-
sprechende Region in Bezug auf Reis
an. Die Zahlen ober- und unterhalb der
einzelnen syntenischen Bereiche geben
den Expansionsfaktor fir einzelne Typen
genomischer Elemente an. Rot: repetiti-
ve Elemente, griin: Gene, grau: sonstige
Regionen. Zum Vergleich: Fur 100 zu-
fallig tber das Genom verteilte genomi-
sche Regionen wurde ein durchschnitt-
licher Expansionsfaktor von 6,1 ermit-
telt: 13 fir repetitive Regionen, 1,4 fir
Gene und 4,1 fiir sonstige Bereiche.




Forschung

Abb. 2: ,Kuchendiagramm“-Darstellung
von syntenischen, nicht-syntenischen,
homologen und fehlenden Genen
zwischen den einzelnen Genomen

bzw. Genombereichen.

(A) Vergleichende Analyse der einzelnen
Bereiche Zm1, Zm9 und Os3S in Bezug
auf syntenische Gene, homologe Gene
im Mais/Reis Genom (ohne Syntenie-
Kontext) und Gene ohne Entsprechung
in Mais/Reis.

(B) Vergleichende Analyse der analy-
sierten Bereiche des Mais-Chromosom 1
und Chromosom 9 in Bezug auf erhal-
tene duplizierte Gene.

lediglich ihre Position verandert? Da das voll-
standige Reisgenom verflighar ist, konnte ge-
testet werden, ob die nicht syntenischen Mais-
gene zumindest eine homologe Entsprechung
an einem anderen Ort dieses Genoms haben.
Tatsachlich finden sich fir je ca. 20% der Gene
beider Maisregionen ein homologes Gen im
Reisgenom. Der umgekehrte Ansatz, d.h. finden
sich die Reisgene mit fehlender syntenischer
Entsprechung im Maisgenom, ist wegen des
(noch) nicht vorhandenen komplett sequenzier-
ten Maisgenoms derzeit nur mit Hilfe von
assemblierten GSS (genome survey sequences)
von Mais moglich. Die groBe Menge der ver-
fligharen GSS erlaubt eine sehr gute Abschat-
zung dartiber, ob ein bestimmtes Gen vorhan-
den ist oder nicht. Auf diesem Weg konnten
34% der Reisgene der untersuchten Region
einem homologen Gen innerhalb dieser GSS-
Sequenzen zugeordnet werden. Da die GS-
Sequenzen nicht den vollstandigen genischen
Raum abdecken, wird erwartet, dass der
tatsachliche Anteil etwas hoher sein wird.

Diese hohe Mobilitat, d.h. das AusmaB an
Genen, die nicht mehr im syntenischen Kontext
organisiert sind und sich an nicht-syntenischen
Orten wieder finden, ist bemerkenswert. Unse-
re Resultate illustrieren das Ausmal der Mobi-
litat zumindest fir Mais und Reis.

Interessanterweise finden sich auch nach
der Suche fiir homologe Gene der nicht-syn-
tenischen Gene im Reisgenom (bzw. Mais GSS)
fir 10% der Mais- bzw. 20% der Reisgene
keine Entsprechungen in dem jeweiligen Ver-
gleichsgenom. Eine mdgliche Erklarung ist,
dass es sich bei diesen Genen um die spezies-
spezifischen Gene handelt.

Ein direkter Vergleich der beiden Maisre-
gionen, die vor der Fusion der Vorldufergenome
wahrscheinlich ein sehr dhnliches Genrepertoir
hatten, zeigte, dass nur 1/3 der Gene syn-
tenisch ist (Abb. 2B). Der Verlust einer Kopie
vieler doppelt vorhandener Gene hat also
wahrscheinlich wahrend der Diploidisierung,
d.h., beim Ubergang vom tetraploiden zum
(heute) diploiden Mais statt gefunden. Der Ver-
lust bzw. das Entfernen eines groBen Teils der
redundanten Information macht aus ,,genomo-
konomischer” Sicht durchaus Sinn. Interessant
sind deshalb insbesondere die 49 Flle bei
denen immer noch beide Kopien vorhanden
sind. Obwohl diese Genpaare sehr &hnliche ko-
dierende Sequenzen haben, kdnnen sie jedoch
unterschiedlich reguliert sein, da sie z.B. unter-
schiedliche oder evolvierte Promotoren besit-
zen. Diese Hypothese der Subfunktionalisie-
rung dieser Gene wird gegenwartig geprift.

Stabilitat und Dynamik in

pflanzlichen Genomen.

Aspekte zur Genfood-Diskussion

Ein haufig gehdrtes Argument in der oft
irreflihrend geflihrten Genfood-Diskussion ist,
dass das Einbringen von Genen in pflanzliche
Genome beziglich ihrer Position nicht kontrol-
lier- und steuerbar ist, die Lokalisation aber oft
wichtig flir ihre Aktivitat ist, und zudem unkon-
trollierbare und unabsehbare Nebeneffekte auf
benachbarte genomische Regionen und Gene
stattfinden (kdnnen). Wie die oben ausgeftihr-
ten Untersuchungen zwischen verwandten
Arten und duplizierten Bereichen belegen, fin-
det solch ein Rearrangement innerhalb von
Genomen permanent statt. Sogar zwischen ein-
zelnen Sorten, also Linien, die nur auBerst
geringe evolutiondre Abstande haben, konnte
gezeigt werden, dass zum Teil drastische Unter-
schiede in Bezug auf Genabfolge und Architek-
tur korrespondierender Regionen existieren. In
der Konsequenz bedeutet dies, dass die plaka-
tiv oft als Frankenfood bezeichnete Um- und
Neugestaltung unserer Nutzpflanzengenome in
der Natur mit hoher Frequenz stattfindet. Dies
kénnte und sollte Anlass dazu geben, zumin-
dest diesen Aspekt einer emotional und auf
tberholten sachlichen Grundlagen beruhenden
Diskussion neu zu tiberdenken.
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Ausblick

Die Arbeiten haben erste auf groBen
Datenmengen beruhende Einsichten in die
Kontraktions-/Expansionsdynamik des Maisge-
noms erlaubt. Mit der Sequenzierung des kom-
pletten Maisgenoms bis voraussichtlich 2008
wird es interessant sein zu sehen, ob auf Ebene
des vollstandigen Genoms GesetzmaBigkeiten
fir die beobachteten Dynamiken sichtbar wer-
den und ob mdgliche Zusammenhénge zu den
wahrend der Allotetraploidisierung von den
verschiedenen Eltern abstammenden Bereichen
bestehen. Wie auch fiir die Vielzahl der ande-
ren pflanzlichen Genome, die wahrend ihrer

Evolution eine Polyploidisierungsphase durch-
laufen haben, stellt sich fiir Mais die Frage nach
den Mechanismen, die eine Retention einzelner
duplizierter Gene und individuellen funktionel-
len Netzwerken bedingen. Welche Auswirkun-
gen hat die genotypische Evolution fir die pha-
notypische Evolution des Organismus und die
Stabilitdt der diversen funktionellen Netz-
werke?

SchlieBlich zeigt unsere Studie ein weite-
res Mal die Méglichkeiten aber auch die Gren-
zen von synteniebasierender Marker- und Kan-
didatensuche auf. Oftmals sind korrespondie-
rende Gene/Bereiche in andere Regionen des

Genoms gewandert und kénnen deshalb mit
strikt synteniebasierenden Ansdtzen nicht iso-
liert werden. Nichtsdestotrotz kann die Se-
quenzierung des Maisgenoms als ambitionier-
tes Pilotprojekt flir die Komplettsequenzierung
anderer wichtiger Grasergenome im ndchsten
Jahrzehnt betrachtet werden.
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Ralstonia eutropha H16: Genom eines
Bioplastik produzierenden Knallgasbakteriums

Anne Pohlmann, Wolfgang Florian Fricke, Frank Reinecke, Bernhard Kusian, Heiko Liesegang, Rainer Cramm,
Thomas Eitinger, Christian Ewering, Markus Pétter, Edward Schwartz, Axel Strittmatter, Ingo VoB, Gerhard Gottschalk,
Alexander Steinblichel, Barbel Friedrich, Botho Bowien

Innerhalb des vom BMBF geférderten Kompe-
tenznetzwerks "BiotechGenoMik" wurde nun
die Analyse der Genomsequenz von Ralstonia
eutropha H16, einem Knallgasbakterium, ab-
geschlossen (Nat. Biotechnol. 24, 1257-1262).
Diese phylogenetisch diverse Gruppe von Pro-
karyoten oxidiert Wasserstoff in Gegenwart von
Sauerstoff (Knallgasgemisch aus H, + O5) und
gewinnt daraus Energie fir den Aufbau von

Zellsubstanz aus Kohlendioxid (Abb. 1). Neben
Knallgas verwertet R. eutropha auch ein weites
Spektrum organischer Substrate zum Wachs-
tum. Diese Stoffwechselflexibilitat ist eine idea-
le Voraussetzung fiir den Einsatz des Organis-
mus in der Biotechnologie, vornehmlich fiir die
Synthese von Polymeren, den sogenannten
Polyhydroxyalkanoaten (PHA). Diese thermo-
plastisch verformbaren Polyester finden bereits

Abb.1: Zwei Stoffwechselwege zur Produktion von Bioprodukten durch Ralstonia eutropha H16

s,
Qeno Mik

als biologisch abbaubare Plastikstoffe fir Ver-
packungen und in der Medizin als biokompa-
tible und resorbierbare Materialien Verwen-
dung. Biotechnologisch interessant sind dart-
ber hinaus auch die Wasserstoff oxidierenden
Enzyme. Das Potential dieser Hydrogenasen fiir
den Einsatz als Katalysatoren in Brennstoffzel-
len und flr die Solarproduktion von Wasserstoff
wird in laufenden Forschungsvorhaben geprift.

Das Genom ist Grundlage

fiir die gezielte Entwicklung

neuer Produktionsstimme

Die Analyse des Genoms gibt Auskunft
Uber die vielfaltige Physiologie dieses Bakteri-
ums und ist Voraussetzung fiir die Entwicklung
neuer Produktionsstaimme. Das Genom von R.
eutropha ist mit ber 7,4 Millionen Basenpaa-
ren (Megabasen, Mb) verhaltnismaBig groB
und in drei ringférmigen Replikons organisiert.
Auf den beiden 4,05 und 2,91 Mb groBen
Chromosomen von R. eutropha konnten 6116
mogliche Gene identifiziert werden. Zusammen
mit der bereits friiher aufgeklarten Sequenz des
0,45 Mb groBen Megaplasmids pHG1 steht
nun das Gesamtgenom von R. eutropha zur Ver-
flgung.

Fiir 73,2% der Gene wurde die wahr-
scheinliche Funktion innerhalb des Stoffwech-
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sels vorhergesagt. Ein groBer Anteil dieser
Gene dient der Adaptation an wechselnde
Umweltbedingungen, wie sie auch im natirli-
chen Habitat von R. eutropha vorkommen.
Mehr als ein Zehntel (11,7%) der Gene im
Genom von R. eutropha hat eine Aufgabe in der
Regulation oder in der Detektion méglicher
Substratmolekiile. Weitere 8,7% der Gene
kodieren Transportproteine, die der Aufnahme
dieser Substrate dienen. Bezlglich des Energie-
stoffwechsels zeichnet sich R. eutropha durch
eine hohe Variabilitdt der Komponenten der
Atmungskette aus. Die genetische Information
fur acht terminale Oxidasen (flinf Chinoloxida-
sen und drei Cytochrom c-Oxidasen) erméglicht
R. eutropha eine Anpassung der Atmungskette
an unterschiedliche Sauerstoffkonzentrationen.

Neue Einblicke

in den PHA-Stoffwechsel

Die Schlisselreaktionen des PHA-Stoff-
wechsels in R. eutropha sind bereits gut be-
kannt. R. eutropha dient seit langem als Mo-
dellorganismus zur Untersuchung verschiede-
ner Aspekte dieses Stoffwechels und fiir die
biotechnologische Produktion von Polyestern.
Hierzu werden entweder Gene aus R. eutropha
zur Etablierung von PHA-Biosynthesewegen in
anderen Organismen (Escherichia coli, Hefen,
Pflanzen) verwendet oder der PHA-Synthese-
stoffwechel wird in diesem Bakterium selbst
durch ,metabolic engineering' modifiziert und

optimiert. Zu den bereits bekannten Enzymen
gehoren B-Ketothiolasen, die aus zwei Molek-
len Acetyl-CoA ein Molekil Acetoacetyl-CoA
bilden. NADPH-abhangige Acetoacetyl-CoA-
Reduktasen reduzieren im weiteren Verlauf das
Acetoacetyl-CoA zu PHA-Vorstufen wie R-(-)-3-
hydroxybutyryl-CoA, welche von PHA-Syntha-
sen zu Polymeren kondensiert werden. Im Zuge
der Genomanalyse konnten Gene einer zweiten
PHA-Synthase, zahlreicher neuer B-Ketothiola-
sen und von Acetoacetyl-CoA-Reduktasen
identifziert werden. Diese neu identifizierten
Gene koénnten die Grundlage fir die Produkti-
on von neuartigen Biopolymeren mit R. eutro-
pha sein. Darliber hinaus wurden zahlreiche
Gene fUr zusatzliche Proteine (Phasine) identi-
fiziert, die fiir die Stabilisierung der PHA-Grana
in den Zellen sowie fiir die Wiederverwertung
des Speicherstoffs (PHA-Depolymerasen) von
Bedeutung sind.

Interessant ist in diesem Zusammenhang
die Ankiindigung der Firma Metabolix (Cam-
bridge, MA, USA), zusammen mit der Firma
Archer Daniels Midland (Decatur, IL, USA) in
Clinton (lowa, USA) eine Produktionsanlage fir
50 Kilotonnen PHA zu errichten und diese in
2008 in Betrieb zu nehmen.

Weiterfiihrende

Untersuchungen

Auf der Basis des entschlisselten Genoms
werden nun Transkriptom- und Proteomanaly-

sen in den beteiligten Forschergruppen durch-
geflihrt. Von den gesammelten Informationen
erwarten die Wissenschaftler weitreichende Ein-
blicke in die Regulation des Stoffwechsels von
R. eutropha, die sie fiir die gezielte Konstrukti-
on von Produktionsstammen heranziehen kén-
nen. Diese Studien werden im Rahmen des
BMBF-Programms GenoMik-Plus gefordert.
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Die Entschliisselung der Genomsequenz
des Stickstoff-fixierenden Bakteriums Azoarcus sp.

Stamm BH72

Ein Durchbruch fiir das Verstédndnis der Lebensweise pflanzenwachstumsférdernder Endophyten
Barbara Reinhold-Hurek, Alfred Piihler, Thomas Hurek, Alexander Goesmann, Susanne Schneiker und Andrea Krause

Die Situation klingt paradox: Pflanzen wachsen
in einen ,0zean” aus Stickstoff hinein — und
dennoch begrenzt der Stickstoffmangel das
Pflanzenwachstum. Ein genauer Blick auf die
Chemie erklart den Widerspruch: Pflanzen kon-
nen das Stickstoffgas der Luft nicht verwerten,
sie bendtigen es in Form anderer Verbindun-
gen, z.B. als Ammonium (NH,*) oder Nitrat
(NO3™). Die intensive Stickstoff-Diingung in der
Landwirtschaft hat allerdings auch erhebliche
Nachteile. Neben der Umweltbelastung ist der

Verbrauch fossiler Energien bei der syntheti-
schen Herstellung von Kunstdliinger enorm
hoch. Bei steigenden Preisen fiir Energien wie
Ol oder Gas wird auch der Diinger immer teu-
rer — fur jede Tonne Ammonium als Ausgangs-
stoff flir Stickstoffdiinger wird fast eine Tonne
Erdgas bendtigt. Allein in China werden pro
Jahr iiber 20 Millionen Tonnen Stickstoffdiinger
eingesetzt, Tendenz steigend. Auch der Trend
zur Nutzung erneuerbarer Energien macht es
notwendig, die Investition fossiler Energien fir

den Anbau von ,energy crops” zu minimieren.

Einige Bakterien konnen durch den Pro-
zess der biologischen Stickstoff-fixierung gas-
formigen Stickstoff (N,) reduzieren und zu
Ammonium umwandeln. Um Pflanzen den
Nahrstoff effizient und in ausreichender Menge
zukommen zu lassen, mussen die Bakterien mit
ihnen in Symbiosen vergesellschaftet sein. Bak-
terien der Gattung Rhizobium zum Beispiel
arbeiten in Wurzelknéllchen mit Leguminosen
zusammen, zu denen Bohnen, Erbsen oder
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Lupinen gehdren. Die Menschheit erndhrt sich
jedoch nicht vorwiegend von Hilsenfriichten,
sondern vor allem von zu den Grdsern gehdren-
den Getreiden wie Reis oder Weizen, die keine
Wurzelknéllchen bilden. Reis ist besonders im
asiatischen, afrikanischen und stidamerikani-
schen Raum Uberlebenswichtig. Jahrlich wer-
den rund 600 Millionen Tonnen davon geerntet
—Tendenz steigend. Im Kampf gegen den Hun-
ger spielt Reis eine enorme Rolle.

Ein mdglicher Ansatz fiir biologische Stick-
stofffixierung an Getreiden sind endophytische
Bakterien. Sie dringen tief in das Gewebe ihrer
Wirtspflanze ein (Abb. 1), [6sen dort aber keine
Symptome fir Pflanzenkrankheiten aus. Das
Gram-negative beta-Proteobakterium Azoar-
cus sp. Stamm BH72 (Abb. 1) ist ein idealer
Modellorganismus, um die Interaktionsmecha-
nismen mit der Pflanze zu untersuchen (Hurek
und Reinhold-Hurek, 2003): Das Bakterium
kommt nicht nur in seiner Wirtspflanze Kallar-
gras naturlicherweise in sehr hohen Zahlen vor,
sondern dringt im Labor auch in Reiswurzeln
ein; in beiden Pflanzen ist es endophytisch
aktiv, das heiBt es exprimiert in der Wurzel die
fir Stickstofffixierung notwendigen Gene; vor
allem versorgt es seine Wirtspflanze Kallargras
mit betrachtlichen Mengen fixierten Stickstoffs
(Hurek etal., 2002). Weiterhin ist durch die Ent-
schlisselung des Reisgenoms sogar die Mdg-
lichkeit zur funktionellen Genomanalyse der
Interaktion zwischen Reis und Endophyten
gegeben.

Das Azoarcus sp. Stamm

BH72 Genomprojekt

Im Rahmen des Bielefelder Kompetenz-
netzwerks ,Genomforschung an Bakterien fir
den Umweltschutz, die Landwirtschaft und die
Biotechnologie” wurde gemeinsam von For-
schern der Abteilung , Allgemeine Mikrobiolo-
gie" der Universitdt Bremen und dem an der
Universitdt Bielefeld angesiedelten Kompe-
tenzzentrum erstmals das Genom eines stick-
stofffixierenden, endophytisch in Grasern le-
benden Bakteriums entschliisselt (Krause et al.,
2006). Stamm BH72 wurde als dominierendes
N,-fixierendes Bakterium aus dem Wurzelin-
nern von Kallargras (Leptochloa fusca (L.)
Kunth) isoliert (Reinhold et al., 1986), das auf
Uberfluteten, salzbelasteten Bdden geringer
Fruchtbarkeit hohe Heuertrdge ohne Zugabe
von Stickstoffdiinger erbringt. Zusammen mit
weiteren Isolaten aus Gramineenwurzeln wur-
de es in der Gattung Azoarcus zusammenge-
faBt, der spater auch weitere Spezies zugeord-

net wurden, die nicht pflanzenassoziiert sind,
sondern in Boéden und Sedimenten vorkommen.

Stamm BH72 zeichnet sich nicht nur durch
hohe Besiedlungsdichten in Wurzeln aus, son-
dern ist auch bisher der einzige kultivierte
Grasendophyt, fiir den mit molekularen Metho-
den gezeigt wurde, dass er in der natiirlichen
Population in der Wurzel das am aktivsten N,-
fixierende Bakterium ist (Hurek et al., 2002).
Trotz der hohen Aktivitdt sind diese Bakterien
allerdings meist nicht aus ihrer natiirlichen
LNische” in der Pflanze kultivierbar, so dass
Stamm BH72 bisher der einzige Vertreter seiner
Art geblieben ist. In Laborexperimenten ist
auch die Besiedlungsdichte von Reiswurzeln
sehr hoch (ca. 109 Zellen pro g Wurzel), ohne
dass kompatible Reissorten eine ausgepragte
Stressantwort zeigen (Miché et al., 2006). Wie
kénnen endophytische Bakterien solch hohe
Dichten in Pflanzen erreichen, ohne pathogen
zu wirken? Eine landwirtschaftliche Nutzung
setzt ein besseres Verstandnis iiber die Mecha-
nismen der Interaktion voraus. Dazu konnte das
Genomprojekt entscheidend beitragen: Azoar-
cus sp. Stamm BH72 ist der erste N,-fixierende
Grasendophyt, fiir den die komplette Genom-
sequenz entschliisselt wurde.

Sequenzerstellung,

Assemblierung und Annotation

Zur automatisierten Qualitatskontrolle
und Verarbeitung der Sequenzdaten wurde eine
in Bielefeld entwickelte Bioinformatik-Pipeline
eingesetzt (Kaiser et al., 2003), die neben der
Standardsoftware zur Prozessierung, Assemb-
lierung und Visualisierung von Sequenzdaten
um die in-house entwickelten Programme Bio-
Make und BACCardl erweitert wurde. Das Pro-
gramm BioMake dient zur automatischen Pro-
zessierung und Auswertung von Sequenzroh-
daten. Mit dem Programm BACCard| (Bartels et
al., 2005) ist eine Validierung der Genomas-
semblierung mdglich. In der ersten Phase der
Sequenzierung von Azoarcus sp. Stamm BH72
wurden shotgun-Banken mit InsertgréBen von
1kb, 2-3 kb und 8kb konstruiert und ansch-
lieBend Gber 60.000 qualitativ hochwertige
Sequenzen im Hochdurchsatzverfahren von der
MWG- Biotech AG (Ebersberg) erstellt. Parallel
zur Hochdurchsatzsequenzierungsphase wurde
an der Universitdt Bremen zum LiickenschluB3
und als Plattform fiir funktionelle Analysen eine
BAC-Bibliothek mit groBen DNA-Fragmenten
konstruiert (Battistoni et al., 2005), die beid-
seitig ansequenziert wurde. In der zweiten
Phase der Genomsequenzierung wurden knapp

Abb. 1: Endophytische Kolonisierung von Reiswurzeln
durch Azoarcus sp. Stamm BH72. Die Bakterien wur-
den mittels einer transkriptionellen nifH::gfp —Fusion
markiert. Grin fluoreszierende Bakterien durchziehen
in Strédngen die Reiswurzel. Insert: Transmissionselek-
tronenmikroskopische Aufnahme von Stamm BH72 mit
Diazosomen. (Aus Hurek et al. 2005. Mol. Microbiol.
18, 225-236)

1.400 weitere Sequenzen zur Qualitatsverbes-
serung und zum SchlieBen der Liicken in der
Genomsequenz erzeugt [IIT Biotech GmbH
(Bielefeld)], um fir jede Base der Consensusse-
quenz eine hohe Qualitdt von mindestens
Phred 40 zu erzielen. Desweiteren wurde eine
672 Klone umfassende Fosmidbank erstellt und
damit eine liickenlose Validierung der Assem-
blierung sichergestellt. Das Azoarcus sp. Stamm
BH72 Genom besteht demnach aus einem ein-
zigen zirkuldren Chromosom mit einer GréBe
von 4.376.040 Basenpaaren.

Die Annotation des Genoms erfolgte mit
dem an der Universitdt Bielefeld entwickelten
Annotationssystem GenDB  (Meyer et al.,
2003). GenDB ist ein , open source” Genoman-
notationssystem flr bakterielle Genome, in
dem Regionen (z.B. Gene), Beobachtungen zu
diesen Regionen (z.B. Ergebnisse von Daten-
bankabfragen) und automatische oder manuel-
le Annotationen gespeichert werden. Fiir jedes
vorhergesagte Gen erfolgt zundchst eine com-
putergestlitzte automatische Annotation, die
durch eine manuelle Annotation weiter verfei-
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Abb. 2: Zirkuldre Abbildung des Chromosoms von Azoarcus sp. Stamm BH72. Von innen nach auBen sind abge-
bildet: (Kreis 1) GC skew der DNA; (Kreis 2) G+C-Gehalt der DNA, (Kreise 3 und 4) Gene, die gegen bzw. im Uhr-
zeigersinn kodiert sind. Die Gene sind gemal3 dem Klassifizierungsschema der “Cluster of Orthologous Groups”

eingefarbt; (Kreis 5) DNA-Koordinaten des Chromosoms in Kilobasen. (Aus Krause et al., 2006)

nert werden kann. Dabei zeigte sich, dass die
automatische Genvorhersage durch GLIMMER
und CRITICA in GenDB hinsichtlich der Gen-
starts noch korrekturbedirftig war: wesentliche
Verbesserung konnte durch Einbeziehen des
Codongebrauchs ~ (GeneQuest,  DNASTAR,
Madison) und funktionelle BlastP-Analysen
erreicht werden, die zur Detektion von 4.3%
zusatzlichen ORFs und zur Korrektur von
15.5% der putativenTranslationsstarts flihrten.

Laut Genvorhersage und manueller Annot-
ation des Genoms kodiert Azoarcus sp. Stamm
BH72 fur 3.992 Proteine, wobei 3.418 dieser
Proteine eine biologische Funktion zugeordnet
werden konnten (Abbildung 2). Da bislang nur
wenige genetische Daten zu endophytischen
Bakterien von Reis und anderen Grasern vorla-
gen, liefert die erstellte Genomsequenz wichti-
ge Einblicke in die Mechanismen der Pflanzen-
Bakterien-Interaktion und den Lebensstil endo-
phytischer Bakterien.

Genomischer Einblick in den

endophytischen Lebensstil

von Azoarcus sp. Stamm EbN1

Neben der Entwicklungslinie, die pflanzen-
assoziierte Spezies enthalt, gibt es in der Gat-
tung Azoarcus eine weitere Entwicklungslinie

von Spezies, die dkologisch sehr verschieden
sind. Die pflanzenassoziierten Arten wie Stamm
BH72 konnten bisher nie in Boden detektiert
werden. Dagegen kommen die anderen Spezies
typischerweise in Boden und Sedimenten vor
und wurden bisher nie in Assoziation mit Pflan-
zen entdeckt. Stamm EbN1, der zu dieser Grup-
pe gehdrt, ist mit einer phylogenetischen Dis-
tanz von 5-6% der nachste Verwandte zu
Stamm BH72, fiir den eine Genomsequenz vor-
lag (Rabus et al., 2005). Ein BlastP-Vergleich
aller fur die Stdmme BH72 und EbN 1 vorherge-
sagten Proteine ergab, bei einem relativ mode-
raten Grenzwert von kleiner e-30, fiir nur 58%
der Proteine des Stammes BH72 einen Treffer
im Vergleichsgenom. Nur 43% dieser Proteine
waren enger mit denen aus Stamm EbNT als
mit Proteinen von anderen Bakterien verwandt.
Daran wird deutlich, dass es relativ wenig Ge-
meinsamkeiten zwischen diesen beiden ver-
wandten Stdmmen gibt, was vermutlich auf die
unterschiedlichen Lebensstile zurlickzufiihren ist.

Detaillierte Genomvergleiche haben nun
Einblicke gewahrt, welche Eigenschaften einen
erfolgreichen Endophyten ausmachen kénnten:
Stamm BH72 kénnte man als entwaffneten
Pflanzen-Krankheitserreger bezeichnen. Das
Bakterium weist kaum Gene fiir Pflanzenzell-

wand-mazerierende Enzyme oder fir Toxine
auf, die schadigende Wirkung auf Pflanzen
haben. Auch andere Faktoren, die mdgliche
Erkrankungen der Pflanze begiinstigen kénnen,
sind bei diesem Zusammenspiel von Bakterium
und Wirt nicht vorhanden, zum Beispiel Sekre-
tionssysteme des Typs Il oder IV, die wie , Gift-
spritzen” Proteine in die Wirte injizieren. Auch
auf Gene, die zur Synthese des nod-Faktors von
Kndllchenbakterien benétigt werden, gibt es
keine Hinweise. Fir Gram-negative Bakterien
typische Kommunikationsmolekile (AHLs, N-
Acylhomoserinlactone), auf die auch einige
Pflanzen reagieren kénnen, werden offenbar
von Stamm BH72 nicht gebildet, so dass sie
sich der (blichen ,Sprache” entziehen.

Gerade die Genombereiche, die keine
hohen Ahnlichkeiten zu Genen im Stamm EbN 1
zeigen, weisen auf Eigenschaften hin, die der
Endophyt im Gegensatz zum Bodenbakterium
bendtigt. Viele dieser Gene kodieren Proteine,
die fir Oberflacheneigenschaften wichtig sind
(z.B. Lipopolysaccharide, Exopolysaccharide,
Pili). Hier finden sich Ahnlichkeiten zu pflan-
zenassoziierten Bakterien und Pathogenen.
Besonders fallt die hohe Zahl von TonB-abhan-
gigen Rezeptorproteinen auf, die vermutlich zur
Aufnahme von Eisenkomplexen dienen. Hier
kénnte moglicherweise ein Schutz der Pflanze
vor Pathogenbefall durch Biokontrolle begriin-
det liegen. Weitere Gene, die ebenfalls fiir eine
weitere Funktionsanalyse von Interesse sind,
haben noch keine bekannte Funktion, dhneln
aber Genen aus Symbionten (Rhizobien). So hat
die Genomentschlisselung von Azoarcus einen
Grundstein legen kdnnen fir funktionelle Ana-
lysen zur Aufkldrung der Kompatibilitdt und des
molekularen Zwiegesprachs zwischen Reis und
Endophyt, und damit auch fir eine zukiinftige
biotechnologische Anwendung. Ziel kiinftiger
Arbeiten wird es sein, Endophyten daflr zu nut-
zen, Stickstoff-Diinger und damit fossile Ener-
gien z.B. im Reisanbau zu reduzieren. Weiter-
gehende funktionelle Genomanalysen der Reis-
Azoarcus-Interaktion wurden durch das BMBF
allerdings nicht geférdert.

Die Originalarbeit zur Analyse des
Genoms von Azoarcus sp. Stamm BH72 er-
schien in der Zeitschrift Nature Biotechnology
im November 2006.
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Netzwerk zur Aufklarung
neurodegenerativer Erkrankungen

Fiinf Jahre Human Brain Proteome Project - erfolgreiche Systematisch-Methodische
Plattform im Nationalen Genomforschungsnetz
Andre van Hall, Katrin Marcus, Michael Hamacher, Helmut E. Meyer

Uberalterung:

Ein demografisches Problem

Die demographische Entwicklung lasst ge-
rade in den Industrieldndern eine rapide Zu-
nahme der &lteren Bevélkerungsanteile in den
nachsten Jahrzehnten erwarten. Dieser nicht
nur vor dem Hintergrund der Rentendiskussion
viel beachtete Umstand birgt auch fir das
Gesundheitswesen und die Gesellschaft im All-
gemeinen kaum abschétzbare Belastungen in
sozialer und finanzieller Hinsicht. Gerade im
Bereich der Demenzerkrankungen, welche in
der Regel in fortgeschrittenem Alter auftreten,
ist eine Explosion der Behandlungskosten zu
prognostizieren. Um dieser dramatischen Ent-
wicklung entgegenzutreten, sind gemeinsame
Anstrengungen von Politik, Gesellschaft und
Wissenschaft notwendig. In der Forschung
mussen hierbei alle zur Verfigung stehenden
Disziplinen an der Aufkldrung der komplexen
Krankheitsbilder arbeiten. Vor fiinf Jahren be-
gannen deutsche Proteomforscher durch die
Etablierung des Human Brain Proteome Projec-
ts (HBPP) damit, ihren Beitrag zum besseren
Verstandnis von neurodegenerativen Krankhei-
ten zu leisten. Die Zwischenbilanz nach einer hal-
ben Dekade féllt dabei viel versprechend aus.

Ein Netzwerk der Experten
Im Jahre 2001 startete das Bundesmini-
sterium flr Bildung und Forschung (BMBF)

seine Forderinitiative Nationales Genomfor-
schungsnetz (NGFN), in dem die ausgewiese-
nen Experten auf dem Gebiet der Genomfor-
schung und verwandter Disziplinen gemeinsam
an einem besseren Verstandnis von Volks-
krankheiten wie Krebs, Herz-Kreislauferkran-
kungen sowie neurologischen Erkrankungen
arbeiten und letztendlich Ansatze fiir Diagnose
und Therapie entwickeln.

Das HBPP wurde in der ersten Forderpha-
se des NGFN initiiert und hatte in diesem ersten
Drei-Jahres-Zeitraum vor allem Neu- und Wei-
terentwicklung von State-of-the-art Technolo-
gien der modernen Proteomforschung zum
Inhalt. Diese erfolgreiche Arbeit kann das zwolf
Partner umfassende Konsortium als Systema-
tisch-Methodische Plattform (SMP) auch in der
zweiten Forderphase (2004-2007) fortsetzen.

Abb. 1: Die Komplementaritét der einzelnen Expertisen aller beteiligten Partner

erméglicht ein umfassendes Arbeitskonzept
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Abb. 2: Neben der Analyse menschlicher Proben liegt der Hauptfokus des Konsortiums auf der Untersuchung geeigneter Mausmodelle

Dabei vereinigt das HBPP verschiedene inter-
disziplinare Gruppen aus den Bereichen
Humangenetik, Zellbiologie, Tiermodelle, Mole-
kularbiologie, Biochemie sowie Bioinformatik
und bildet eine effiziente Forschungsinfrastruk-
tur, die Ansatze der funktionellen Genomics
und der Proteomics miteinander verbindet.

Das Ziel des HBPP ist die systematische
Analyse der Proteine im Gehirn von Mensch,
Affe und Maus sowie der aus dem Nervensy-
stem stammenden Proteine in Kérperfliissigkei-
ten (Blut und CSF) unter normalen und patho-
logischen Bedingungen mit einem Fokus auf
Alterung und den neurodegenerativen Erkran-
kungen Morbus Alzheimer (AD) und Morbus
Parkinson (PD).

Die systematische Auftrennung, Identifi-
zierung und Charakterisierung von Proteinen
im Nervensystem bietet einen viel versprechen-
den Ausgangspunkt, um die Mechanismen die-
ser neurodegenerativen Erkrankungen zu ver-
stehen. Die Analyse der molekularen Phanoty-
pen (MRNA- und Protein-Expressions-Profile)
wird zu einem neuen Krankheitsverstandnis
und letztlich zu einer neuen Subklassifizierung
fuhren, die nicht auf traditionellen klinischen
Phanotypen beruht sondern auf den molekula-
ren pathologischen Eigenschaften. Hauptziel
ist es, Proteine zu identifizieren, die als Bio-
marker flir Alterung oder Krankheitszustande
und somit fiir Diagnose- sowie Therapieansat-
ze dienen kénnen.

Interdisziplinadre Arbeitsgruppen
Abbildung 1 zeigt den im HBPP zwischen

den interdisziplindr agierenden Gruppen eta-
blierten Workflow. Gerade die Beteiligung von
Experten flr neurodegenerative Erkrankungen
ermdglicht hierbei die Einbindung aktueller
Erkenntnisse aus der klinischen Forschung und
somit eine fundierte Grundlage fir die im HBPP
durchgefihrten Forschungsansatze.

Neben humanen Proben werden vor allem
Mausmodelle analysiert, die zum einen vom
Konsortium selbst entwickelt und geziichtet,
zum anderen von externen Experten bereitge-
stellt werden. Die gewissenhafte und wissen-
schaftlich fundierte Auswahl der Mausmodelle
war essentiell, um spater die hier gewonnenen
Erkenntnisse auf klinische Fragestellungen
anwenden zu kénnen. Auch auf der Technolo-
gieebene steht dem HBPP eine Vielzahl von eta-
blierten Methoden zur Verfiigung, mit denen
die Zusammensetzung der Proteine im Orga-
nismus moglichst umfassend aufgeklart wer-
den kann. Die durch die Analysen gewonnenen
Datensatze werden in einer eigens im Konsor-
tium entwickelten Datenbank gesammelt und
stehen dort zur weiteren Interpretation bereit.
Die so identifizierten potentiellen Targetprotei-
ne werden dann in weiteren Analyseschritten
validiert und klinischen Partnern zur weiterge-
henden Untersuchungen iiberlassen.

Méuse als Modell

Die Analyse von menschlichen Proben
kann aus ethischen Griinden nur eingeschrankt
vorgenommen werden. Hinzu kommen die
kaum zu erfassenden Umwelteinflisse, die das
Proteom im Laufe eines Menschenlebens

beeinflussen. Daher ist es fir die Untersuchung
pathogener Mechanismen sinnvoll, Mause als
Modell fiir die Analysen heranzuziehen. Im
HBPP werden Knock-out-, transgene sowie
chemisch veranderte (MPTP) Modelle als
System verwendet, in dem die Umwelteinflisse
so weit wie moglich ausgeschaltet werden, so
dass eine Betrachtung des eigentlichen Patho-
mechanismus erleichtert wird.

Unter anderem wird ein UBB+1-Modell
(Quelle: F. van Leeuwen, Amsterdam) eigens fir
die Analysen im HBPP in der German Mouse
Clinic (GSF Neuherberg) geziichtet und den
einzelnen Partnern zur Verfligung gestellt. So
wird sichergestellt, dass Proben der gleichen
Tiere mittels verschiedener Technologien analy-
siert werden. Die einheitliche standardisierte
Probenvorbereitung als ein weiterer entschei-
dender Punkt kann hierdurch ebenfalls
gewahrleistet werden. In Abbildung 2 sind die
verschiedenen Gewebetypen im Einzelnen dar-
gestellt.

~Krankes” und ,, gesundes”

Gewebe im Vergleich

Nach einer standardisierten klinischen
Phanotypisierung kommen geeignete Proteo-
mics-Technologien (2D PAGE, Multidimensio-
nale Chromatographie, Massenspektrometrie)
zum Einsatz. Parallel werden Proben desselben
Modells mittels mRNA-Profiling analysiert, um
mithilfe dieser komplementdren Technologien
ein moglichst weites Spektrum an Unterschie-
den in der Proteinzusammensetzung im Ver-
gleich von ,gesundem” und ,krankem” Gewe-
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be zu erhalten. Zudem werden Untersuchungen
in Bezug auf die Lokalisation von Proteinen und
Proteinnetzwerken in der Zelle (Toponomanaly-
se) durchgefihrt. Gerade die parallele Analyse
derselben Proben mit den unterschiedlichen
Technologien erlaubt ein mdglichst umfassen-
des Bild der Proteinzusammensetzung eines
Organismus. Durch die Analysen werden eine
Vielzahl an Datensatzen erzeugt, deren Zusam-
menflhrung und Interpretation in einer Ver-
bunddatenbank (BrainProfile Database, ent-
wickelt durch die MicroDiscovery GmbH, Berlin)
einen breit angelegten Einblick in die Protein-
zusammensetzung eines Gewebes ermdglicht.

Analyse méglicher

Biomarker

Die mit den o.g. Technologien identifizier-
ten Kandidatenproteine missen zundchst mit-
tels biochemischer Methoden wie z.B. Western
Blotting, Immunhistochemie und ELISA Uber-
pruft und validiert werden. Erst nach dem spe-
zifischen Nachweis, dass die betreffenden Pro-
teine wahrend der Krankheitsentwicklung
betroffen sind, werden weitere funktionelle
Studien bezliglich dieser EiweiBe durchgeftihrt.
Unter anderem wird die Identifizierung und die
kinetische Analyse der Wechselwirkung dieser
hirnspezifischen Proteine mithilfe der Biomole-
kularen Interaktionsanalyse in vitro und in vivo
sowie die Charakterisierung relevanter Protein-
komplexe in gesundem und erkranktem Hirn-
gewebe mittels neuester Techniken wie funk-
tioneller Assays und optischer Methoden (z.B.
GFP-Labeling, Inmunofluoreszenz sowie FRET/
BRET) durchgefiihrt. Dartiber hinaus wird die
Funktion der ausgewahlten erkrankungsrele-
vanten Proteine in primdren Zellkultursystemen
der Maus und der neuronalen Zelllinie PC12
charakterisiert. Die Erkenntnisse aus der Ent-
schlisselung der Funktion erkrankungsrelevan-
ter oder erkrankungsassozierter Gene sollen
dann zur Modellbildung sowie fiir die Entwick-
lung zielgerichteter Diagnosen und Therapien
bei neurodegenerativen Erkrankungen genutzt
werden. Ein erstes Diagnosenverfahren wird
zurzeit bereits im Konsortium entwickelt. Hier
wird das Verhéltnis zweier Abbauprodukte
eines gehirnspezifischen Proteins als Marker
verwendet, da dieses Verhaltnis bei AD-Patien-
ten verandert zu sein scheint.

Perspektiven

Durch seine nun fiinfjdhrige Arbeit verfigt
das HBPP Uber ein gut funktionierendes Netz-
werk aus interdisziplindren Gruppen, mit des-

sen Hilfe die vorgegebenen Fragen im Bereich
der neurodegenerativen Erkrankungen weiter
aufgekldrt werden konnen. Dabei ist die Zu-
sammenarbeit mit anderen Gruppen im NGFN
von elementarer Bedeutung, um die synergisti-
schen Potentiale ausschépfen zu konnen. Vor
allem Kooperationen mit dem krankheitsorien-
tierten Genomnetz Neuro sowie der Systema-
tisch-Methodologischen Plattform Tiermodelle
erganzen die Forschungsanstrengungen des
HBPP in optimaler Weise. Auch auBerhalb des
NGFN bestehen intensive Kontakte zum Kom-
petenznetz Demenzen sowie zum BrainNet
(Verbund europaischer Gehirnbanken), welches
humane Gehirnproben bereitstellt. Auf interna-
tionaler Ebene sind die Partner des Konsorti-
ums an einer Vielzahl von EU-Projekten betei-
ligt. So wird beispielsweise der Verbund , Clini-
cal Neuroproteomics (cNEUPRQ)” von J. Wilt-
fang, Erlangen, koordiniert und knipft konse-
quent an die Arbeiten des Konsortiums an. Der
Standardisierung von Proteomics-Daten und
deren bioinformatischer Interpretation widmet
sich der Verbund , Proteomics Data Collection
(ProDaC)” unter der Leitung von H. E. Meyer,
Bochum. Mit der Etablierung des Brain Proteo-
me Projects als Initiative der Human Proteome
Organisation (HUPO) im Jahre 2001 konnte die
weltweite Vernetzung mit anerkannten Exper-
ten der relevanten Forschungsfelder erreicht
werden.

Durch die interdisziplindre Zusammenar-
beit von technologieorientierten und klinischen
Partnern, die langjahrige Erfahrung in der Ver-
bundforschung sowie die internationale Ver-
netzung verfligt das HBPP-Konsortium iber
hervorragende  Voraussetzungen, auch in
Zukunft einen wichtigen Beitrag zur Erfor-
schung pathogener Mechanismen neurodege-
nerativer Erkrankungen zu leisten.
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Glossar

Proteom Die Gesamtheit aller Proteine
in einem Lebewesen, einem Gewebe,
einer Zelle oder einem Zellkomparti-
ment unter exakt definierten Bedingun-
gen und zu einem bestimmten Zeit-
punkt wird als Proteom bezeichnet. Der
Begriff Proteom wurde 1994 vom Aus-
tralier Marc R. Wilkins auf einem wis-
senschaftlichen Kongress zur Proteom-
forschung im italienischen Siena ge-
pragt, in Anlehnung und Analogie zu
den Begriffen Genom und Trans-
kriptom.

Toponom Das Toponom (Regeln der
Proteinarrangements in Zellen) ist die
Gesamtheit aller Proteine, Proteinkom-
plexe und Proteinnetzwerke, die direkt
auf der Ebene der einzelnen Zelle in der
natdrlichen Umgebung der Zellen in situ
(z.B. Gewebe) ausgelesen werden.
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Zebrafische helfen Herzkrankheiten zu verstehen

Ein Zebrafisch liefert Erkenntnisse (iber die Funktionsweise des Dehnungssensors in Herzmuskelzellen

Tillman Dahme und Wolfgang Rottbauer

Etwa 100.000 mal am Tag schldgt unser Herz.
Dabei ist es jedoch nicht etwa konstanten Bedin-
gungen ausgesetzt, sondern es muss seine Pump-
kraft vielmehr an sich fortlaufend andernde
Bedingungen, wie Blutdruckschwankungen und
Herzfiillung standig anpassen. Bereits 1918 fan-
den die Physiologen Otto Frank und Ernest Henry
Starling heraus, dass das Herz die Fahigkeit
besitzt, seine Pumpleistung in autonomer Weise
und sehr schnell an veranderten Bedarf zu adap-
tieren. Der nach ihnen benannte Frank-Starling-
Mechanismus beschreibt die Abhangigkeit der
Pumpleistung des Herzens von der sogenannten
Vorlast, d.h. der Dehnung des Herzens wahrend
der Fiillungsphase durch das zum Herzen zurtick-
stromende Blut. Um die Vorlast zu messen, muss
das Herz also Informationen ber seinen Deh-
nungszustand erhalten. Von groBer Bedeutung
war daher die Beobachtung, dass Herzmuskelzel-
len selbst ihre eigene Dehnung wahrnehmen
(,mechanosensing”) und als Antwort darauf un-
terschiedliche biochemische Signale aussenden
konnen (,mechanotransduction”), die dann zu

einer Anpassung der Pumpkraft filhren. Dieser
Mechanismus ist in den letzten Jahren vor allem
auch deshalb in den Fokus der Herzforschung
gerlickt, weil Herzmuskelerkrankungen sehr oft
durch einen Defekt der Dehnungswahrnehmung
und -verarbeitung bedingt zu sein scheinen.

Zebrafischmutante als

faszinierendes Modell

Der Zebrafisch ist ein iberaus faszinierender
Modellorganismus zur Erforschung von kardialen
Erkrankungen und den zugrundeliegenden Patho-
mechanismen. Die Vorteile des Zebrafisches lie-
gen vor allem darin, dass die Tiere wahrend der
Entwicklung durchsichtig sind, sodass die Struk-
tur und Funktion des Herz-Kreislauf-Systems im
lebenden Organismus direkt beobachtet werden
kénnen. Im Gegensatz zu Sdugern benGtigen
Zebrafische wahrend der Embryonalentwicklung
kein intaktes Herz-Kreislaufsystem, da der Sauer-
stoff (iber Diffusion an die Zellen gelangt. Das
Herz-Kreislauf-System entwickelt sich im Zebra-
fisch sehr schnell. Schon 72 Stunden nach der

Befruchtung der Eizellen ist das Herz weitgehend
ausgereift und entspricht in der Struktur und
Funktion dem eines neugeborenen Sdugers. Mit
Hilfe von sogenannten Mutagenese-Screens kén-
nen durch den Einfluss der Chemikalie EthyInitros-
Harnstoff nach dem Zufallsprinzip einzelne Gene
im Zebrafisch so verandert werden, dass die von
ihnen kodierten Proteinprodukte nicht mehr ihre
normale Funktion ausliben kénnen. Eine mutante
Zebrafischlinie, die nach diesem Prinzip entstan-
den ist, trdgt den Namen main squeeze (msq). Die
Herzen dieser Zebrafische zeichnen sich dadurch
aus, dass sie im Laufe der Entwicklung an Pump-
kraft verlieren, bis sie schlieBlich ganz aufhéren zu
schlagen (Abb. 1). Dies erinnert stark an eine
genetisch  bedingte Herzmuskelschwéche im
Menschen, die sogenannte dilatative Kardiomyo-
pathie, bei der Patienten auch zunachst eine nor-
male Herzfunktion aufweisen, dann aber eine oft
rasch zunehmende Herzinsuffizienz entwickeln,
bis schlieBlich nur noch eine Herztransplantation
diesen Patienten helfen kann.

Abb. 1: Die Herzen von msg-mutanten Zebrafischen zeigen eine zunehmende Herzschwéche. (A) 72 Stunden alter wildtyp Zebrafischembryo (B) Im gleichen Stadium zeigen

msq-mutante Zebrafische eine VergréBerung des Herzbeutels und ein lang gestrecktes Herz. (C) Die Pumpfunktion des Herzens bleibt im Wildtyp zwischen 36 und 96 Stun-

den weitgehend konstant. (D) Dagegen nimmt die Pumpfunktion des Herzens in msq-Mutanten zwischen 48 und 72 Stunden deutlich ab. Nach 96 Stunden schlagen die

msg-mutanten Herzen nicht mehr. (Aus Bendig et al., 2006)
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Abb. 2: ILK liegt in Herzmuskelzellen an der Z-Scheibe. (A) Innerhalb von Herzmuskelzellen ist ILK gemeinsam mit dem bekannten Z-Scheiben-Protein Alpha-Actinin

lokalisiert. (B) In der Inmunogoldférbung im Elektronenmikroskop findet man die ILK innerhalb der Z-Scheiben. (Aus Bendig et al., 2006)

Herzmuskelzellen mit

defektem Dehnungssensor

Gene, die normalerweise als Antwort auf
Dehnung von Herzmuskelzellen verstarkt aktiviert
werden, wie atrialer natriuretischer Faktor (ANF)
und Vascular Endothelial Growth Factor (VEGF)
sind in msg-mutanten Zebrafischembryonen fast
vollstandig deaktiviert. Es war also naheliegend,
dass die Pumpschwéche der Herzen von msg-
mutanten Zebrafischen durch einen Verlust der
Wahrnehmung und Verarbeitung des Dehnungs-
zustandes der Herzmuskelzellen bedingt ist. In
diesem durch das Herz-Kreislauf-Netzwerk im
NGFN geférderten Projekt ist es uns nun gelun-
gen, als Ursache fir die mangelnde Wahrneh-
mung der Dehnung von Herzmuskelzellen und die
daraus folgende Pumpschwdche der Herzen in
den msg-mutanten Zebrafischen eine Mutation
im Gen der Integrin-linked Kinase (ILK) zu identi-
fizieren. Wie der Name bereits sagt, handelt es
sich bei der ILK um ein Protein, welches an Inte-
grine bindet. Integrine befinden sich in der Zell-
membran und kénnen dort Signale von AuBen an
das Zellinnere weiterleiten. Aus diesem Grund
wurde bereits in der Vergangenheit spekuliert,
dass Integrine an der Wahrnehmung des Deh-
nungszustandes von Herzmuskelzellen beteiligt
sein konnten. Durch Antikdrperfarbung konnten
wir zudem nachweisen, dass sich die ILK innerhalb
von Herzmuskelzellen im Bereich der sogenann-
ten Z-Scheibe befindet, einer Struktur, die fur die
Verankerung der krafterzeugenden Myofilamente
wichtig ist, und die vor allen Dingen als der wohl
wichtigste Ort der Dehnungswahrnehmung von

Herzmuskelzellen angesehen wird (Abb. 2). Die
msg-Mutation flihrt zu einem Austausch der evo-
lutiondr hoch konservierten Aminosaure Leu-
¢in308 durch die Aminosaure Prolin (ILK“%F). Es
war bereits bekannt, das an diese Region der ILK
zwei weitere Proteine, B-Parvin/Affixin und Paxil-
lin, binden kénnen. Entsprechend war es nahelie-
gend, dass die Bindung der ILK an diese Proteine
eine wichtige Rolle bei der Detektion von Deh-
nungssignalen spielen kénnte. Durch biochemi-
sche Analysen konnten wir in der Tat zeigen, dass
ILKE®* zwar weiterhin an Paxillin, nicht mehr
jedoch an B-Parvin/Affixin binden kann. Eine
Inaktivierung des B-Parvin/Affixin Gens im Zebra-
fisch flihrte dartiber hinaus zu der gleichen Art
Herzschwéche wie sie in der msg-Mutanten auf-
tritt, was auch hier mit einer fehlenden Deh-
nungswahrnehmung und unzureichender Aktivie-
rung von ANF und VEGF einhergeht. Entsprechend
kann man postulieren, dass fiir eine regelrechte
Wahrnehmung der Kardiomyozytendehnung eine
intakte Proteinbindung zwischen der ILK und B-
Parvin/Affixin erforderlich ist.

Steigerung der Pumpkraft

Als Proteinkinase kann die ILK normalerwei-
se andere Proteine, wie zum Beispiel die Protein
Kinase B (PKB), in der Zelle durch Phosphorylie-
rung modifizieren und dadurch aktivieren.
Tatsachlich konnte die Herzinsuffizienz der msg-
mutanten Zebrafische durch Injektion einer kon-
stitutiv aktiven Form der PKB, also einer Variante,
die nicht mehr durch Phosphorylierung aktiviert
werden muss, verhindert werden. Hieraus kann

man ableiten, dass die spezifische Phosphorylie-
rung der PKB durch die ILK in Herzmuskelzellen
ein essentieller Schritt in der Weiterleitung von
Dehnungssignalen ist. Aktivierte PKB kann
bekanntermaBen zu vermehrter Bildung des Hor-
mons VEGF fiihren. An einer anderen Zebra-
fischmutante, dead beat (ded) hatten wir bereits
zuvor zeigen konnen, dass VEGF zu einer ver-
mehrten Kalziumfreisetzung in Herzmuskelzellen,
und damit zu einer Steigerung der Pumpkraft des
Herzens flihrt. Auch die Injektion von VEGF in
msq-mutante Zebrafische konnte die Entstehung
von Herzinsuffizienz verhindern.

Insgesamt scheint also die Dehnung von
Herzmuskelzellen durch das Integrin/ILK/B-Par-
vin/Affixin Netzwerk erkannt zu werden, wodurch
die ILK aktiviert wird, die dann wiederum die PKB
durch Phosphorylierung aktiviert, was in der Folge
zur vermehrten Freisetzung von VEGF aus den
Herzmuskelzellen fiihrt und dadurch Uber eine
Erhéhung der Kalziumkonzentration die Pump-
kraft der Herzmuskelzellen steigert. Die Identifi-
kation dieses neuen Signalweges in Herzmuskel-
zellen hat das Verstandnis des Mechanismus,
durch den das Herz seine Pumpkraft an den
Bedarf anpassen kann, entscheidend verbessert.
Es ist zu erwarten, dass die beteiligten Molekiile
eine wichtige Rolle bei der Entstehung von Her-
zinsuffizienz beim Menschen spielen. AuBerdem
bietet das Verstandnis dieses Anpassungsmecha-
nismus die Mdglichkeit neue und spezifische The-
rapieansatze fiir die Therapie von Patienten mit
Herzmuskelerkrankungen zu entwickeln.




Forschung

Abb. 3: Hypothetische Struktur des Dehnungssensors in Herzmuskelzellen. Beta-Integrin bindet an die ILK, welche

sowohl eine strukturelle als auch eine funktionelle Bedeutung an der Z-Scheibe hat, indem es an zahlreiche Pro-
teine bindet und durch Phosphorylierung die Protein Kinase B (PKB) aktiviert. Phosphorylierte PKB induziert die
Bildung von Vascular endothelial growth factor (Vegf) und atrialem natriuretischen Faktor (Anf), was zur Steige-
rung der Kontraktilitit der Herzmuskelzellen fihrt. (Aus Srivastava und Yu, 2006)
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CRIP:

Internationales Auftaktsymposium
Christina Schroder

CRIP, die “Central Research Infrastructure for
molecular Pathology”, wurde vom Ressourcen-
zentrum (RZPD) im Nationalen Genomfor-
schungsnetz (NGFN) im Oktober mit einem Sym-
posium in der Charité in Berlin vorgestellt. CRIP
vernetzt Gewebebanken und macht die dort fir
die Forschung zur Verfiigung stehenden anonym-
isierten Daten zu humanen Gewebe-Proben einer
Internet- basierten Suche zuganglich. Wie die son-
stigen Ressourcen des RZPD steht CRIP ab Janu-
ar 2007 allen registrierten Nutzern aus der aka-
demischen und industriellen Forschung als gem-
einniitzige Forschungs-Infrastruktur gleicherma-

Eine zentrale Infrastruktur
fur die molekularmedizinische Forschung

Ben offen; erste Informationen und die Doku-
mentation des Symposiums finden sich schon jetzt

unter https://crip.rzpd.de.

Proben und Daten

werden zuganglich

Humane Gewebeproben in Verbindung mit
klinischen Daten werden in immer groBerer Zahl
benétigt, um mit den Methoden der funktionellen
Genomforschung und der Systembiologie u.a.
nach Biomarkern oder Drug Targets zu suchen
(Abb.1). Dem gemaB hatte Carolyn Compton, Di-
rector Biorepositories and Biospecimen Research

am amerikanischen Krebsforschungsinstitut NCI
(1) ihre Keynote Lecture betitelt: , Biorepositories
- A Critical Resource for Translational Research
and Molecular Medicine”. Diese Ressourcen neu
aufzubauen, wiirde neben jahrzehntelanger Vor-
laufzeit riesige Kosten verursachen und fir viele
Forschungsgebiete gar nicht finanzierbar sein.

In Paraffin eingebettet oder kryokonserviert,
fallen humane Gewebeproben in den Instituten
fur Pathologie groBer Kliniken jahrlich zu Tausen-
den zur Diagnose an. Dieses Material war fir die
Forschung bisher nur eingeschrankt nutzbar, ver-
fugen die Institute selbst doch in der Regel weder
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Abb. 1: Zugang zu humanen Gewebeproben: Ein Engpass fiir die Forschung

tber die zugehérigen Krankengeschichten noch
Uber die personellen, strukturellen und finanziel-
len Voraussetzungen zum Betrieb einer ,Bio-
bank”.Z.B. kann schon die Annotierung einer ein-
zigen Gewebeprobe mit den klinischen Daten des
Patienten viele Stunden Arbeit kosten; der Auf-
wand fir die klinische Annotierung ganzer beste-
hender Sammlungen ware daher immens. Da die
Institute fiir Pathologie bisher keine strengen
gemeinsamen Standards bei der Proben-Asser-
vierung vereinbart hatten (ebenso wenig wie in
der Vergangenheit die Uber 300 Gewebesamm-
lungen des NCI), ist auch von Fall zu Fall fraglich,
ob Proben aus verschiedenen Sammlungen wirk-
lich miteinander vergleichbar sind und in einem
Forschungsprojekt  zusammengefiihrt ~ werden
kénnen. Auch stoBen solche Verbund — Projekte,
die auf der Basis von Gewebeproben aus ver-
schiedenen Sammlungen durchgefiihrt werden,
auf logistische und administrative Hirden, die
realistischerweise nur mit einer zentralen Koordi-
nation der Partner-Institute zu {iberwinden sind.
All diese Schwierigkeiten haben in den letzten
Jahren nur allzu oft dazu gefihrt, dass fur viele
biomedizinische Forschungsprojekte nicht die
quantitativ und qualitativ erforderlichen Proben
und Daten zugdnglich waren, obwohl geeignetes
Material in den Kliniken anfallt und gelagert wird.

Mit CRIP hat das RZPD eine Infrastruktur auf-
gebaut, die diese Engpésse fiir die Forschung
tberwinden hilft und den Grundstein fiir die erfor-
derliche Harmonisierung der Standards legt. Sie
wird

- der akademischen und industriellen Forschung
dienen, indem sie die Anforderungen aus For-
schungsprojekten an die Analyse humaner
Gewebeproben nach Qualitdt und Anzahl
durch Koordination bestehender Sammlungen
befriedigen hilft,

- flexibel an der Nachfrage aus der Forschung
orientiert, zum Aufbau der Infrastruktur in den
Pathologie - Instituten und zur Erfassung der
klinischen Daten beitragen und

- den ethisch-rechtlichen Vorgaben und dabei
insbesondere den Datenschutzgesetzen in voll-
em Umfang geniigen.

Dem Patienten und der

Forschung dienen

Anfang 2006 hat das RZPD mit den ersten
drei CRIP-Partnern, den beiden Instituten fir
Pathologie der Charité Universitatsmedizin Berlin
und dem Institut flir Pathologie der Medizinischen
Universitdt Graz, gleichlautende , Datenbankver-
trage” geschlossen. Der Vertragstext wird auch
fur die kiinftigen Partner gelten. Er sieht vor, dass
in der zentralen CRIP-Datenbank (Abb. 2) im
RZPD die anonymisierten Informationen darliber
zusammenlaufen, welche Falle und welche Analy-
senmethoden in welchem Partner-Institut fir For-
schungsprojekte zur Verfiigung stehen, und regelt
diesen Datentransfer. In einer ,Inhouse-For-
schungsdatenbank” speichern die Partner-Institu-
te alle forschungsrelevanten Daten, die zu den
Proben jeweils bereits bekannt sind, und expor-
tieren diese einmal wdchentlich vollstandig ano-

nymisiert an die CRIP-Datenbank im RZPD. Hard-
und Software fiir die Inhouse-Forschungsdaten-
bank stellt das RZPD den Partner-Instituten zur
Verfiigung, die diese Datenbank auch fiir eigene
interne Forschungsprojekte nutzen konnen und
werden.

Die Gewebeproben verbleiben in dem Part-
ner-Institut bzw. Klinikum, in dem sie asserviert
wurden. Sie stehen dort auch noch nach Jahren
ebenso fiir weitere diagnostische Tests zur Verfi-
gung wie flr die Forschung. Dem Patienten dient
gewiss beides. Brustkrebspatientinnen unterstiit-
zen daher die Aufbewahrung ihrer Gewebepro-
ben — zu der die Kliniken gesetzlich nicht ver-
pflichtet sind - seit vier Jahren sogar mit einer
eigenen Stiftung (2).

Transparenz und Vernetzung

Die CRIP-Datenbank am RZPD ist registrier-
ten Nutzern aus der akademischen und industri-
ellen  Forschung ab Januar 2007 unter
https://crip.rzpd.de zuganglich. Mit einer interak-
tiven Suche (Abb. 3) kann abgefragt werden, wie
viele Falle vorhanden sind, die einer bestimmten
wissenschaftlichen Fragestellung entsprechen. Als
Antwort erhdlt man einen ,Pool” anonymer
Daten. Dieser erlaubt zu entscheiden, ob das
angefragte Projekt mit einem oder mehreren Part-
ner-Instituten gemeinsam durchfihrbar ware

Beirat fiir CRIP

Ethik: Prof. Dr. Peter Dabrock,
www.staff.uni-marburg.de/
~bioethik/peter dabrock.htm

Datenschutz:

Prof. Dr. Hansjiirgen Garstka,
www.datenschutz-
berlin.de/wir/ll_chef.htm

Kommunikation/Medien:
Prof. Dr. Hans Mathias Kepplinger,
www.kepplinger.de

Medizinrecht:
Prof. Dr. Jochen Taupitz,
www.ethikrat.orglueber uns/

cv/taupitz.html

EU/Industriebelange:

Prof. Dr. Nikolaus Zacherl,
www.meduni-graz.at/uni-rat/
mitglieder/zacherl.html
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Abb. 2: Datenfluss in CRIP

oder nicht. Mit anderen Worten: CRIP macht
(geblhrenfrei) transparent, was an den ange-
schlossenen Partner-Instituten insgesamt an for-
schungsrelevanten Daten und Materialien zur Ver-
fugung steht bzw. erhoben werden kann.
Erscheint dem Nutzer ein Projekt durchfihrbar,
vermittelt das RZPD ihm auf Anfrage (und jetzt
gegen eine Gebiihr) den Kontakt zu dem oder den
betreffenden Partner-Institut(en); die Gebiihr ent-
fallt fir Institutionen, die sich am Aufbau von CRIP
beteiligen. Nutzern und Partner-Instituten steht es
dann frei, bilateral oder unter Einbeziehung von
RZPD-Services gemeinsame Forschungsprojekte
zu vereinbaren.

Ethik, Recht und

Datenschutz sicherstellen

Die lokalen Ethikkommissionen und Daten-
schutzbeauftragten der Partner-Institute haben
deren Zusammenarbeit mit CRIP genehmigt: Die
Partner erkldren dem RZPD mit Abschluss des
Datenbankvertrages schriftlich ,die Einhaltung
der vorgegebenen Standards und gesetzlichen
Vorschriften hinsichtlich

Abb. 4: Carolyn Compton

Abb. 3. CRIP - Suchmaske

- der zu integrierenden Daten, sowie ihrer Wei-
tergabe an und Nutzung/Verarbeitung zu For-
schungszwecken durch Dritte,

- notwendiger Genehmigungen durch Ethikkom-
missionen und schriftlicher Patienten-Ein-
verstandniserklarungen,

- der einschldgigen Datenschutzvorschriften und

- der fiir die Gewebeproben geltenden SOPs.”

Uber die lokalen Datenschutzkonzepte der

Partner hinaus hat das RZPD fiir CRIP ein umfas-

sendes Datenschutzkonzept erstellt. Es entspricht

den , Generischen Lésungen zum Datenschutz fiir
die Forschungsnetze in der Medizin” der Telema-

tikplattform fir Medizinische Forschungsnetze (3)

und ist vom Berliner Beauftragten fiir Datenschutz

und Informationsfreiheit genehmigt. Dieser hat
das CRIP-Datenschutzkonzept Anfang 2006 auch
dem Datenschutzbeauftragten des Bundes und
der anderen Bundeslander Ubermittelt, die samt-
lich keine datenschutzrechtlichen Einwande erho-
ben haben.

Von Anfang an wird der Aufbau von CRIP von
einem unabhdngigen, interdisziplinar  zu-
sammengesetzten Beirat begleitet (s. Kasten).

Standards harmonisieren

Der Imperativ , Overcome fragmentation and
harmonize standards!“, den sich CRIP zum Motto
gewdhlt hat, wurde vor mehreren Jahren als
Handlungsempfehlung in einem internationalen
Workshop zum Thema Molekulare Pathologie des
friheren Fordervereins Humangenomforschung
und Biotechnologie e.V. formuliert. Zusammen mit
dem BMBF und sieben Pharma-Unternehmen hat
der Forderverein den Aufbau von CRIP am RZPD
durch finanzielle Zuwendungen und fachlichen
Input erméglicht. CRIP wird seinem Motto schon
in der Aufbauphase gerecht, indem es z.B. unter-

schiedliche Datenformate aus den angeschlosse-
nen Instituten flr Pathologie integriert. CRIP-
Daten entsprechen sowohl den ,Core Parame-
ters”, die das Nationale Genomforschungsnetz
NGFN fir Datensatze zu Korpersubstanzen defi-
niert hat (4), als auch dem , Minimum data set for
tissues, isolated cells and body fluid”, das die
.Working Party on Biotechnology” der OECD als
Richtlinie fir Biobanken diskutiert, die humanes
Probenmaterial enthalten (unveréffentlicht). Auch
in den , First Generation Guidelines” (5), die das
NCI fiir seine Gewebebanken im Friihjahr 2006
herausgegeben hat, werden solche Standards fiir
Datensatze angekiindigt. Mit der Ubernahme und
Durchsetzung dieser Standards qualifiziert sich
CRIP zugleich als deutscher Knoten im entstehen-
den europdischen und internationalen Netzwerk
von Gewebebanken.

Asserviert, dokumentiert und bearbeitet
werden die Proben in den CRIP-Partner-Instituten
bisher nach internen Standards. Diese internen
SOPs geben die Institute CRIP-Nutzern bekannt.
Dariiber hinaus sind die CRIP-Partner laut Daten-
bankvertrag bereit, ,im Rahmen einzelner Projek-
te zusammen mit weiteren Kooperationspart-
nern... einheitliche SOPs hinsichtlich der Asser-
vierung, Dokumentation und Lagerung von
Gewebeproben zu definieren, zu etablieren und
einzuhalten.” Daher wird CRIP als Plattform fir
die Harmonisierung und Standardisierung der
SOPs in allen angeschlossenen Partner-Instituten
fungieren.

Empfindliche Diagnostik

und individuelle Therapie

Reproduzierbare  molekularpathologische
Forschungsergebnisse sind die Voraussetzung fir
die Entwicklung einer empfindlicheren Diagnostik
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und einer spezifischeren, nebenwirkungsarmeren
individualisierten Therapie. Dafiir mussen stan-
dardisiert asservierte, Qualitats-kontrollierte hu-
mane Gewebeproben mitsamt dazugehérigen kli-
nischen Daten in ausreichender Zahl zur Verfi-
gung stehen. Carolyn Compton (Abb. 4) hat die-
sen Zusammenhang beim RZPD-Symposium mit
den Schlagworten , Better Science — Better Medi-
cine — Better Qutcomes for Patients” sehr deut-

lich gemacht. Damit hat sie einen ethischen Hand-
lungsimperativ zur biomedizinischen molekular-
pathologischen Forschung auf den Punkt ge-
bracht.
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Ethische Probleme interdisziplinar denken

Diskussion aus unterschiedlicher Sicht zu
~Ethik- molekulare Medizin- Behinderung” in der Offentlichkeit

Annette Leonhardt

In der Bekanntmachung desBundesministeriums
fur Bildung und Forschung (BMBF) zu den ,ethi-
schen, rechtlichen und sozialen Aspekten der
Molekularen Medizin” aus 2001 war einer der
ausgewiesenen Teilaspekte , Wissensvermittlung
und gesellschaftliche Auseinandersetzung mit
ethischen, rechtlichen und sozialen Fragen der
molekular-medizinischen Forschung”. Diese Aus-
schreibung war uns, dem Lehrstuhl fir Ge-
horlosen- und Schwerhérigenpadagogik der Lud-
wig-Maximilians-Universitdt Miinchen Anlass, die
im Lehrstuhlteam seit Iangerem diskutierten ethi-
schen Fragestellungen in Bezug auf pranatale
Diagnostik, Gehérlosigkeit, (Hor-) Behinderung,
Gehdrlosenkultur, Gebardensprachgemeinschaft,
Integration von Menschen mit Behinderung in die
Gesellschaft usw. in einem breiteren Kontext mit
der Offentlichkeit (und damit auch mit Studieren-
den des Fachgebietes) zu diskutieren. Mit den
Mitteln des BMBF wurde es méglich, eine zwei-
teilige interdisziplinare Veranstaltungsreihe zu
organisieren. Diese wurde im renommierten
Hauptgebaude der Miinchener Universitat durch-
gefiihrt.

Behinderte Menschen

im Zentrum der Rehabilitation

In der Sonder(Heil-, Behinderten-, Rehabili-
tations-, Forder-)padagogik — in den einzelnen
Bundeslandern bzw. an den verschiedenen Uni-
versitdten und den damit verbundenen wissen-
schaftlichen Schulen werden hierflir unterschied-
liche Bezeichnungen verwendet —begann die Dis-
kussion um grundsatzliche ethische Probleme erst
relativ spat. Im Rahmen der sonderpadagogi-
schen Fachrichtungen war es zundchst ,nur” die
Geistigbehinderten- und  Schwerstmehrfachbe-

hindertenpadagogik, die hin und wieder ethische
Fragestellungen aufgriff. Das verwundert umso
mehr, da der Personenkreis, der in der Sonder-
padagogik tatig ist, taglich mit ,Behinderung”
und deren gesellschaftlicher Akzeptanz und Ein-
bettung befasst ist.

Angesichts der gegenwartigen Fortschritte in
der Molekularbiologie und der molekularbiolo-
gisch fundierten Humanmedizin verstarkt sich
jedoch der Druck auf alle sonderpadagogischen
Fachrichtungen, sich mit ethischen Fragestellun-
gen und Behinderung auseinander zu setzen. Im
Rahmen der Gehérlosenpadagogik fand die Dis-
kussion einen gewissen Hohepunkt in den 90er
Jahren durch die Emanzipationsbewegung der
Gehdrlosen, die die Anerkennung der Gebarden-
sprache und der Gehérlosengemeinschaft als kul-
turelle Minderheit einforderte und zugleich die
Cochlea-Implantat-Versorgung pralingual gehor-
loser Kinder vehement ablehnte. Erst in jingster
Zeit zeigt sich hier eine gewisse Entspannung —
die Gebardensprache wurde inzwischen aner-
kannt; ebenso lassen nun auch gehdrlose bzw.
hochgradig hérgeschadigte Eltern ihr gehérloses
Kind implantieren. Damit zeigen sich erste Erfol-
ge auf die Bemiihungen, einen Konsens zwischen
den unterschiedlichen Auffassungen herbeizu-
fuhren.

Wenn auch die Veranstaltungsreihe inhalt-
lich und organisatorisch vom Lehrstuhl fiir Gehor-
losen- und Schwerhdrigenpadagogik der Mun-
chener Universitat verantwortet wurde, sollte sie
nicht ausschlieBlich auf diese Fachrichtung fokus-
sieren, sondern Ethik, molekulare Medizin und
Behinderung in der Breite und vor allem aus inter-
disziplindrer Sicht diskutieren. Die Ausgangsiiber-
legung war, dass ethische Fragen in der padago-

gischen  Rehabilitation von  grundsatzlicher
Bedeutung sind und Menschen mit Behinderung
im Zentrum des Wissenschaftsgebietes stehen.

Die Vortragsreihe in Miinchen

Die Vortragsreihe bestand aus zwei Teilen zu
je sechs Vortrdgen (mit Diskussion), wovon der
erste Teil im November/Dezember 2002 und der
zweite im Mai bis Juli 2003 stattfand. Als Refe-
renten wirkten hochrangige Vertreter verschiede-
ner Fachgebiete (z. B. Medizin, Sonderpadagogik,
Theologie, Philosophie, Volkswirtschaft, Politik,
Soziologie, Linguistik, Rechtswissenschaft). Bei
der Auswahl der Referenten wurde darauf geach-
tet, dass jeder einem anderen Fachgebiet ent-
stammt. Damit gelang es, das Thema ,Ethik —
molekulare Medizin — Behinderung” als interdis-
ziplindres Aufgabengebiet darzustellen und fach-
lich aus unterschiedlicher Sicht zu diskutieren. Die
Themen und Vortragenden waren im Einzelnen:

Teil 1

Prof. Dr. Wolfgang Frithwald, Miinchen
Germanist, 1992-1997 Prasident der Deutschen
Forschungsgemeinschaft, seit 1999 Prasident
der Alexander von Humboldt-Stiftung , Therapie
oder Menschenziichtung? Zur Veranderung
des Menschenbildes unter dem Einfluss der
Biotechnologie”

PD Dr. Elke Holinski-Feder, Miinchen
Facharztin fur Humangenetik, Preistragerin des
Therese-von-Bayern-Preises 2000, Sprecherin
der deutschen Krebshilfe fir das Zentrum , Erbli-
cher Darmkrebs” in Miinchen , Molekulargene-
tische Diagnostik in der Anwendung — Nutzen,
Grenzen und Schaden”
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Die Bilder v.o.n.u: 1: Prorektor Dr. Schub6, Prof. Dr.
Leonhardt, Prof. Dr. Frithwald. 2. Herr Schduble
wéhrend des Vortrags. 3: Alle Veranstaltungen wurden
von Dolmetschern in Gebdrdensprache tibersetzt.

Prof. Dr. Otto Speck, Miinchen
Emeritierter Universitatsprofessor der
Sonderpadagogik der Universitat Minchen
,Das Projekt der Optimierung menschlichen
Lebens aus heilpddagogisch-ethischer Sicht”

Prof. Dr. Peter O. Oberender, Bayreuth
Direktor der Forschungsstelle fiir Sozialrecht und
Gesundheitsokonomie an der Universitét Bay-
reuth, Mitglied der Bayerischen Bioethik-Kom-
mission, Mitglied des Wissenschaftsrates , Gen-
tests aus gesundheitsékonomischer Sicht”

Prof. Dr. Anton Leist, Ziirich

Lehrstuhl fur Ethik, Universitat ZUrich, einer der
Leiter des Ethikzentrums an der Universitat
Ziirich , Behinderung und gutes Leben”

PD Dr. Hans-Georg Koch, Freiburg

Leiter des Referats ,Recht und Medizin” am
Max-Planck-Institut flr auslandisches und inter-
nationales Strafrecht in Freiburg, Mitglied des

Zentrums flr , Ethik und Recht” in der Medizin
an der Universitat Freiburg, Mitglied der Ethik-
kommission der Universitat Freiburg , Moderne
Medizin zwischen Pravention von Behinderung
und Selektion Behinderter — ein Beitrag aus
rechtlicher Sicht”

Teil 1l

Prof. Dr. Eberhard Schockenhoff, Freiburg
Moraltheologe, vertritt die katholische Kirche im
Nationalen Ethikrat, Institut fiir moralische Theo-
logie an der Albert-Ludwigs-Universitdt in Frei-
burg i. Br. , Wie perfekt muss der Mensch sein?
Chancen und Grenzen der molekularen Med-
zin aus ethischer Sicht”

Prof. Dr. Jens Reich, Berlin
Molekularbiologe, Arzt, Essayist und Biirger-
rechtler, Max-Delbriick-Centrum fir molekulare
Medizin Berlin, Mitglied des Nationalen Ethik-
rates , Steht unser Schicksal in den Genen
geschrieben? Die Rolle der Gene bei
Krankheit und Altern”

Prof. Dr. Horst Schlosser, Frankfurt a. M.
Griindungsmitglied des , Forums fiir Ethik in der
Medizin Frankfurt am Main", Professor fiir deut-
sche Philologie, Erfinder vom , Unwort des Jah-
res” , Ethik ist eine Frage der Sprache -
Sprachkritische Anmerkungen zur so genann-
ten Biomedizin”

Dr. Barbara Rhode, Briissel
Abteilungsleiterin , Ethik und Wissenschaft” in
der Generaldirektion Forschung — EU-Kommissi-
on, Briissel , Toleranz und Achtung vor dem An-
dersdenkenden - zur Ethikdebatte in Europa”

Prof. Dr. Wolfgang van den Daele, Berlin
Soziologe, Wissenschaftszentrum Berlin fiir Sozi-
alforschung, Mitglied des Nationalen Ethikrates
., Die Praxis vorgeburtlicher Selektion und die
Anerkennung der Rechte behinderter Men-
schen”

Dr. Wolfgang Schauble, MdB, Berlin
(Abschlussveranstaltung) Stellvertretender
Vorsitzender der CDU/CSU-Bundestagsfraktion
,Grenzen der Machbarkeit”

Auf die Veranstaltungsreihe wurde im Vorfeld
durch zahlreiche Medien (z. B. Tagespresse, Flyer-
und Plakatversand, Veranstaltungshinweise in
Fachzeitschriften) hingewiesen; u. a. gab es vor
Beginn der Reihe eine Pressekonferenz, von der
auch das Bayerische Fernsehen berichtete. Die

Veranstaltungen standen allen Interessierten
offen, vorzugsweise nahmen zukiinftige Sonder-
schullehrer, Studierende des MA- und Promoti-
onsstudiengangs, in der Schulpraxis tatige Lehrer,
Frihférderer, Sonderpadagogen aus dem vor-,
neben- und nachschulischen Bereich, Studierende
angrenzender Fachgebiete sowie forschende und
lehrende Hochschullehrer und Wissenschaftler
teil. Die Teilnehmerzahl pro Veranstaltung betrug
zwischen 50 und 300, wobei ein Teil der Gaste die
vollstandige Reihe besuchte, andere schwer-
punktmaBig aus dem Angebot auswahlten. Fir
die Studierenden der Gehérlosen- und Schwer-
hdrigenpadagogik wurde zusétzlich eine Begleit-
veranstaltung angeboten, in denen die Themen
vertieft wurden.

Veranstaltungen mit

groBer Ausstrahlung

Die Veranstaltungsreihe vermochte es, Er-
gebnisse der aktuellen Humangenomforschung
und Entwicklungen der molekularen Medizin im
Hinblick auf , ethische, rechtliche und soziale Pro-
bleme” zu diskutieren, so dass der naturwissen-
schaftliche Erkenntnisfortschritt in die Geistes-
und Sozialwissenschaft ,transportiert” werden
konnte. Alle Referenten duBerten sich aus der
Sicht ihres jeweiligen Faches zu Aspekten von
.Behinderung”, ,von Behinderung bedroht sein”
oder ,Menschen mit Behinderung”. Insbesonde-
re teilnehmende Lehrer der Forderschulen sowie
Studierende der Sonderpadagogik und der Medi-
zin haben den innovativen Charakter geschatzt.
Wiederholt wurde von den Teilnehmern die inter-
disziplindre Zusammenstellung des Kreises der
Referenten hervorgehoben. Der Gedanke, ein
bestimmtes Themenfeld aus der Perspektive
unterschiedlicher Facher darzustellen und zu dis-
kutieren, fand groBen Anklang.

Die Veranstaltungsreihe war aufgrund ihrer
Ausstrahlung zweifelsohne auch von bildungspo-
litischer Bedeutung. Nicht zuletzt trug das Buch
. Wie perfekt muss der Mensch sein”, Reinhardt
Verlag Minchen/Basel 2004 (s. auch GenomX-
Press 3/2006) — das die Vortrage der Reihe ent-
halt — dazu bei, die Erkenntnisse weiter zu ver-
breiten. So konnten interessierten Personen,
denen eine Teilnahme nicht mdglich war, die
Inhalte zugénglich gemacht werden.

Kontakt

Prof. Dr. Annette Leonhardt

Lehrstuhl fir Gehérlosen- und
Schwerhérigenpéddagogik
Ludwig-Maximilians-Universitat
E-Mail: leonh@spedu.uni-muenchen.de
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/wischen drei Welten leben

Zwischen Mbem und Freising liegen etwa 5000 Kilometer.
So weit reiste Alfred Funteh, um heute seltene Tierkrankheiten
zu erforschen. Dabei pendelt er jedes zweite Wochenende

nach Hause - nach Bonn.
Edda Grabar

Der Name klingt nicht alltaglich. Richtig unge-
wohnlich ist er aber nun auch nicht: Alfred
Funteh. Gut, das H am Ende von Funteh lasst
vielleicht auf einen niederléndischen Einfluss
schlieBen. Am Telefon aber hat Alfred Funteh —
ganz klar! — einen britischen Akzent. Der Blick
in seinen Lebenslauf straft einen schandlich der
Voreingenommenheit. Nein, nicht jeder Name
muss aus dem europdischen Raum stammen
und nicht jeder englische Akzent ist automa-
tisch dem Vereinigten Kénigreich zu zuordnen.
Der Ursprung Alfred Funtehs liegt zwischen
5000 und 6000 Kilometer weiter stdlich. In
Kamerun, einem Land, das dem Normaldeut-
schen nur dank seiner unermidlich kampfen-
den FuBballnationalmannschaft (die zugegebe-
ner MaBen wahrend der Qualifikation zur WM
in Deutschland vom Team der Elfenbeinkiiste
aus dem innerafrikanischen Rennen geschickt
wurde) oder seiner nicht ganz so rihmlichen
Korruption bekannt ist.

Alfred Funteh kann sich ein Grinsen nicht
so recht verkneifen. Ja, mit Vorurteilen musste
er in seinem Leben umgehen und sie tiberge-
hen. Daflir aber sitzt er nun in einem ultra
modernen Bau der Technischen Universitat
Mnchen (TUM) auf dem Campus Weihenstep-
han in Freising. In das rund 50 Kilometer von
Minchen entfernte, gutbirgerliche Stadtchen
lagert die TUM all die Bereiche aus, die mit
Landwirtschaft zu tun haben — einer Ortschaft
zwischen eingesessener urbayerischer Kultur,
hoch technisierter Wissenschaft und dem Mun-
chener Flughafen. Seit Jahrhunderten wird dort
bereits Agrarwissenschaften betrieben — zu-
nachst von den Monchen, die sich der Brau-
kunst widmeten, heute hat unter anderem die
Tierwissenschaft das Sagen. Funteh forscht in
dieser landlichen Idylle an einer duBerst unap-
petitlich klingenden Schweinekrankheit: der
Afterlosigkeit.

.Die Ferkel bilden keinen Darmausgang
aus”, erklart er. Der After ist durch eine Haut-
membran geschlossen oder der Darm endet
einfach blind im Korper. Legt man den Tieren
keinen kiinstlichen Darmausgang, sterben sie
innerhalb weniger Tage an inneren Vergiftun-
gen. Doch auch nach einem Eingriff sind die
Uberlebenschancen nur gering. Bei Weibchen
kann es vorkommen, dass der Kot so hart und
fest wird, dass er sich einen eigenen Ausgang
in die Vagina bohrt. Das hort sich nicht gerade
sanft anmutend an, , doch nur diese Tiere kon-
nen Uberleben”; erklart Funteh. Eigentlich ist er
ubrigens Veterindrwissenschaftler, spezialisiert
auf Rinder. Dass er heute mehr als Genetiker,
denn als Mediziner an Schweinen forscht, ist
nur seinem unaufhaltsamen Drang nach Wei-
terbildung zu verdanken.

Unterwegs in

Richtung Norden

Dabei wollte er vor knapp 20 Jahren nur
nach Yaounde, der Hauptstadt Kameruns mit
seinen rund 1,2 Millionen Einwohnern, um dort
zu studieren. Er selbst stammt aus dem kleinen
Dorf Mbem im Nordwesten, wo er als Sohn
eines Schullehrers aufwuchs, erzéhlt er. Der
GroBvater habe die ersten Rinder gekauft und
der Vater die Herde vergréBert. In Mbem ist
Funteh zur Grundschule gegangen. Fiir die wei-
terbildenden Schulen musste er die Reise nach
Nkambe antreten. Dort machte er auf einem
Internat sein Abitur. Dass er tiberhaupt soweit
kam, hat er seinem Vater zu verdanken, der
dem eigenwilligen Spréssling eine bessere Aus-
bildung gdnnen wollte, als er selbst genossen
hatte. Arzt oder Pilot, das waren die Traumbe-
rufe des etwa 17-jahrigen Funteh. Und daflr
biffelte er sich bis zum Abitur.

Doch aus den Herzensjobs wurde nichts.
.Die einzige Universitat in der Hauptstadt war

franzosisch-sprachig”, erzahlt der im engli-
schen Teil von Kamerun aufgewachsene Funt-
eh. Und franzdsisch ist einfach nicht sein Ding.
So richtig wohl flhlte er sich zwischen den
Savas und Saluts dieser Welt nicht. Wenn man
so will brachte ihn schlieBlich, die Flucht vor der
Sprache, die ersten 800 Kilometer weiter in
Richtung Norden nach Nigeria. Erst dort ent-
schloss er sich nicht Arzt flir Menschen sondern
fr Tiere zu werden. Ob diese Entscheidung
dem Verstand oder dem Bauch entwuchs, ver-
mag er heute selbst nicht mehr ganz zu beur-
teilen. ,Meine Familie lebte von Rindern und
als Tierarzt ist man in Kamerun selbststandig —
und damit besser dran als andere”, beschreibt
Alfred Funteh seinen Berufsfindungsprozess —
und sagt damit eine ganze Menge (ber sich
aus.

Bereits nach seinem veterindr-medizini-
schen Abschluss an der Universitat von Nsukka
stand fur ihn fest, dass dies noch nicht alles
gewesen sein konnte. Immer noch mit der
Absicht, in sein Heimatdorf Mbem zuriick
zukehren, begann er Tierzucht und -produktion
zu studieren. Und stieB dabei auf eine Verof-
fentlichung von Professor Emeritus Ernst Pfef-
fer aus Bonn. Funteh roch Lunte. Sollte es eine
Methode geben, mit der man Rinder einfacher
und effektiver ohne langwieriges Zuchtpro-
gramm zu besserer Gesundheit, reichhaltige-
rem Fleisch und héherer Milchabgabe bringen
konnte? Ein Brief an den Bonner Universitats-
professor sollte ihm Auskunft geben. Wenige
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Research Scheme in TUM
(Lehrstuhl fir Tierzucht Weihenstephan)

—

German Landrace sow I

Mangalica sow

Monate spater fand sich Funteh im Rahmen des
Bonner Internationalprogramm ARTS (Agricul-
turale Research in Tropics and Subtropics), das
zum Ziel hat die nachhaltige Landwirtschaft in
sub- und tropischen Landern zu fordern. Sicher-
lich ebenfalls niitzlich mit dem Wissen nach
Hause zuriick zu kehren.

Von der Tierwissenschaft

zur Gentechnologie

Alfred verfolgt klare Ziele und wenn er
begreift, dass die nicht zu erreichen sind, dann
wendet er sich neuem zu. Auch in der For-
schung. So etwa wahrend seiner Doktorarbeit,
die er in Bonn begann. ,Niemand in Bonn
konnte mich bezahlen, also musste ich neben
der Forschung arbeiten — das geht nicht lange
gut”, beschreibt er einen Zustand, den er mit
vielen anderen Wissenschaftlern teilt.

Der etwa siebenstiindige Flug von Kame-
run in die rheinische Hauptstadt brachte Alfred
Funteh im Frithjahr 1989 aus dem hitzever-
wohnten Kamerun ins deutsche Aprilwetter.
,Von 40 Grad Celsius in Douala zu minus finf
Grad und Schnee”, erinnert er sich. Es war aber
langst nicht nur eine Reise in eine andere
Klima- und Kulturzone — es ist auch die noch
anhaltende Verdnderung eines Tierarztes zu
einem Genomforscher. Die Bonner Universitat

Day 34 embryo

blieb ein kurzer Zwischenstopp. Nach dem
ARTS-Abschluss und seinem Versuch zu promo-
vieren, wechselte er an das Zentrum flr Mole-
kulare Medizin in Kéln, um eine Hauterkran-
kung des Menschen bei Mausen zu erforschen.
.Es ging um Nuclear factor kappa B essential
modulator (NEMO), ein Gen, das den natirli-
chen Zelltod reqguliert”, erklart Alfred Funteh.
Veranderungen des Gens I6sen eine Krankheit
mit dem Namen Incontinentia Pigmenti des
Typs 2 aus, die auf den weiblichen X-Chromo-
somen weitervererbt wird. Beim Menschen tre-
ten vordergriindig helle Hautflecken auf. Doch
dies ist nur eines von vielen Symptomen, die
sich spater als Misshildungen manifestieren.
Funtehs Mause litten unter Augenkrankheiten,
Zahnmissbildungen, einer abnormalen Ent-
wicklung der Haare und SchweiBdriisen und
neuralen Stérungen. ,Die Jungen (berlebten
nicht und auch noch heute wird beim Men-
schen héufig diese Erbkrankheit falsch diagno-
stiziert”, erklart der Wissenschaftler.

Drei Jahre blieb Funteh in Kéln und legte
dort die Grundsteine fiir seinen Weg nach Bay-
ern. Dort habe er die meisten seiner molekular-
biologischen Kenntnisse gewonnen: Das Ent-
schlisseln des Erbguts und verschiedene Tech-
niken, wie man Gewebe am erfolgreichsten
wachsen lasst.

Cloacal region of embryo

Tissue culture from embryo

Wieder bei

den Tieren

Am Institut fiir Tierzucht der TU Miinchen
suchte man genau diese Kombination aus Tier-
mediziner, Zuchtexperten und Biotechnologen.
So entschied sich Alfred Funteh vor einem Jahr
nach Freising zu gehen. Denn die Ursache fr
Afterlosigkeit beim Schwein kennen die For-
scher des FUGATO-Projektes HeDiPig noch
nicht. Wahrend die einen mutmalBen, dass nur
ein Hauptgen samt weiterer, weniger wichtiger
Gene flr das Leiden der Tiere verantwortlich ist,
glaubt Funteh, dass mehre Hauptgene oder
.Oligogene” an der Entstehung der Krankheit
beteiligt sind.

Es sei nicht ganz einfach, heraus zu
bekommen, welche Gene nun daran beteiligt
seien. ,Es besteht offensichtlich ein enger
Zusammenhang mit der Ausbildung des Darms
wahrend der Embryonalentwicklung”, erzahlt
er. Die Abschnitte des Erbguts, die an der Dar-
mentwicklung beteiligt sind kennen die Tierge-
nomforscher. Genaueres aber wisse man nicht.
Daher haben die Wissenschaftler in Weihenste-
phan das Erbgut von fast 200 Ebern durchfor-
stet, die diese Krankheit versteckt in sich tragen
und sie mit gesunden Schweinedamen ge-
kreuzt. Ob sich der Darm normal entwickelt
oder nicht, erkenne man schon im Embryo,
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erklart Funteh. Aus diesem Grund werden die
Embryonen an einem bestimmten Tag entnom-
men, histologisch untersucht und Bindege-
webszellen in Schalen fiir weitere Untersu-
chungen geziichtet. Dazu bedarf es allerdings
nicht nur molekularbiologischer und veterinar-
medizinischer Fahigkeiten, auch eine Abteilung
von Bioinformatikern hilft bei der Suche nach
den Gendefekten.

Ist das nicht zu aufwandig fiir eine seltene
Schweinekrankheit? ,Zunachst hilft das sicher-
lich vorwiegend Bauern “, sagt Funteh, ,aller-

dings kommt die Erforschung auch dem Men-
schen zu Gute.” Denn Afterlosigkeit tritt in sehr
seltenen Fallen auch beim Menschen auf. lhnen
wird sofort ein kiinstlicher Darmausgang am
Unterbauch angelegt.

Damit allerdings hat Alfred Funteh nichts
zu tun. Etwa alle zwei Wochen nimmt er sich
auch flir zwei bis drei Tage eine Auszeit von sei-
nen Schweinen und fahrt zuriick nach Bonn.
Denn obwohl er in Bayern forscht, wohnt er
weiterhin in Bonn und fiihlt sich auch als Bon-
ner. ,Dort lebt meine Frau”, sagt er. Sie ist im

Ubrigen Deutsche, Volkswirtin, Lektorin und
schreibt Computerbiicher. Kennen gelernt
haben sie sich auf einer Feier bei gemeinsamen
Freunden. Seinen urspriinglichen Plan, wieder
zurlick nach Kamerun zu gehen, hat Alfred
Funteh noch immer nicht aufgegeben — seine
Frau kommt mit, soviel steht fest. ,In das kor-
rupte Kamerun von heute, will ich allerdings
nur, um Urlaub zu machen”, sagt er. Seine Hei-
mat sei in Afrika, sein zu Hause aber sei in
Bonn. Und Freising? Funteh kann sich den Spott
nicht verkneifen: , Hier arbeite ich”; sagt er.

Firmenportrait

Mit Forschung auf das richtige Tier setzten

Dr. Susanne Roosen

Der Forschungsverbund

im Férderverein Biotech-

nologieforschung e.V. (FBF)

Wissenschaftliche Forschung und damit ver-
bundene Innovationen sind fir Wachstum und
Wettbewerbsfahigkeit von Unternehmen uner-
[asslich. Allerdings wird die wissenschaftliche For-
schung immer komplexer und damit auch teurer.
Insbesondere in kleinen und mittelstandigen Un-
ternehmen, die keine eigene Forschungsabteilung
unterhalten konnen, wird es zunehmend wichti-
ger, im Bereich der Forschung und Entwicklung
durch die Bildung von Allianzen und Kooperatio-
nen Schritt halten zu kénnen.

Durch eine gemeinschaftliche Forschung
im vorwettbewerblichen Bereich kdnnen Krafte
geblindelt, Synergien genutzt und eingesetztes
Kapital effizient in Innovationen umgesetzt
werden. Aus diesem Grund haben sich Zucht-
und Besamungsorganisationen der Tierarten
Rind und Schwein im Férderverein Biotechno-
logieforschung e. V. (FBF) zusammengeschlos-
sen. Ursprlinglich von den Organisationen der
Schweinezucht und -besamung innerhalb
Deutschlands gegriindet, ist der FBF im Jahr
2004 zum einen um die Tierart Rind erweitert
worden, zum anderen hat er sich fir Mitglieder
aus Osterreich und der Schweiz geéffnet. Der
Zusammenschluss iiber Landergrenzen hinweg

in einen gemeinsamen Forschungsverbund er-
offnet bedeutende Chancen, in der Zukunft
durch gemeinsame internationale Projekte
nicht nur offentliche EU-Mittel ein zu werben,
sondern auch durch eine nachhaltige Kooperati-
on eine zusatzliche Wertschépfung zu erlangen.

Die Genomanalyseforschung

Der Grundstein flir die Genomanalysefor-
schung bei den landwirtschaftlichen Nutztier-
arten Rind und Schwein wurde bereits in den
Jahren 1994 und 1999 durch die Dachverban-
de Arbeitsgemeinschaft Deutscher Rinderz(ich-
ter (ADR) und Zentralverband der Deutschen
Schweineproduktion (ZDS) gelegt. Auf Initiati-
ve der Wirtschaft wurde eine genomweite QTL
— Analyse auf funktionale und Leistungsmerk-
male beim Rind und Defektgene (Erbfehler)
beim Schwein in Zusammenarbeit mit den Uni-
versitaten und Forschungsinstituten in Weihen-
stephan, Kiel, Géttingen, Bonn und Dummer-
storf durchgefihrt. Die Forschungsarbeiten
mindeten in der Etablierung der markerge-
stitzten Selektion beim Rind, welche mittler-
weile routinemaBig im Rechenzentrum in Ver-
den (VIT) durchgeflihrt wird. Auch im Bereich
der Schweineproduktion sollen die Forschungs-
ergebnisse nun in die praktische Anwendung
Uberfuhrt werden. Diese im Auftrag der Wirt-

Abb. 1: Nur Spermien mit intaktem Akrosom
kénnen Eizellen befruchten

schaft durchgefiihrten Forschungen gaben den
AnstoB fur die durch das Bundesministerium
fir Bildung und Forschung (BMBF) ins Leben
gerufene FordermaBnahme FUGATO. Das Be-
sondere an FUGATO ist, dass in diesem Forder-
programm im Bereich der Tierzucht erstmals
Wissenschaft und Wirtschaft in groBen Ver-
bundprojekten zusammen arbeiten und durch
die Vernetzung aller Beteiligten untereinander
nicht nur Synergien im wissenschaftlichen Be-
reich, sondern auch im wirtschaftlichen Bereich
genutzt werden kénnen. Dariiber hinaus wird
durch die Einbindung der Wirtschaft sicherge-
stellt, dass die Ergebnisse der Forschung még-
lichst effektiv in eine zlichterische Nutzung
umgesetzt werden konnen.
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Die Reproduktionsforschung

Waéhrend sich der FBF in die FUGATO-Pro-
jekte als Wirtschaftspartner einbringt, werden
Projekte im Bereich der Reproduktionsfor-
schung bislang noch ausschlieBlich mit eigenen
Mitteln finanziert. Der Schwerpunkt der Repro-
duktionsforschung liegt auf der Bereitstellung
von Ansatzen zur Problemldsung im Routineab-
lauf von KB-Stationen einerseits und Entwick-
lung neuer Methoden und Verfahren anderer-
seits. Dabei stehen vor allem Themenkomplexe
wie die Sicherung und Beurteilung der Sperma-
qualitat, Optimierung und Effizienzsteigerung
von Verfahrensabldufen in der kiinstlichen Be-
samung sowie Steigerung, Prognose und Dia-
gnose der mannlichen Fruchtbarkeit im Vorder-
grund (Abb. 1). Die Forschungsprojekte, die
derzeit an der Tierdrztlichen Hochschule Han-
nover, dem Institut fiir Fortpflanzung landwirt-
schaftlicher Nutztiere in Schénow und der Uni-
versitat Leipzig durchgeflihrt werden, sind pra-
xisnah konzipiert, so dass die Ergebnisse fast
unmittelbar umgesetzt werden kdnnen. So wird
zum Beispiel in einem Projekt, dass von Prof.
Wehrend (Uni Leipzig) durchgefiihrt wird,
untersucht, inwiefern sich eine Glukoseappli-
kation auf den Ovulationszeitpunkt bei Kiihen
mit verzégerter Ovulation auswirkt. Es konnte
festgestellt werden, dass sich durch eine Infu-
sion von Glukose in einer definierten Phase ver-
schiedene Zyklusparameter und die Zykluslan-
ge beeinflussen lassen. Zudem kann durch die
Erhéhung der Energiezufuhr die Brunstsympto-
matik verbessert werden. Ausgehend von die-
sen Erkenntnissen wird derzeit tberpriift, ob
sich die positiven Auswirkungen auf die Ovula-
tion bei Kithen auch durch eine Erhéhung der
Energiezufuhr (iber das Futter hervorrufen las-
sen. In landwirtschaftlichen Betrieben mit einer
hohen Milchleistung kommt es vermehrt zu
Fruchtbarkeitsproblemen bei Kiihen, die durch

die Verzdgerung der Ovulation bedingt sein
kénnen. Ziel des Projektes ist es, den Betrieben
aufzuzeigen, wie sie durch eine definierte Ener-
giefiitterung die Herdenfruchtbarkeit unmittel-
bar verbessern kénnen.

Ein anderes Projekt befasst sich mit den
Effekten und Einflissen auf Akrosomen- und
Membranveranderungen bei Samenzellen des
Schweins. Dieses Projekt, an dem seit 2 Jahren
unter der Federfithrung von Prof. Waberski an
der Tierdrztlichen  Hochschule  Hannover
geforscht wird, wurde ins Leben gerufen, weil
seit dem Jahr 2000 vermehrt Akrosomen- und
Membranschaden in konserviertem Ebersper-
ma gefunden wurden (Abb. 2.). Es wurde
zundchst in einen groB angelegten Versuch der
Status der Akrosomenveranderungen in den
Besamungsstationen des FBF untersucht. In
einem Folgeprojekt, das kiirzlich abgeschlossen
wurde, konnte zum einen gezeigt werden, dass
die Anzahl der Spermaproben mit Akrosomen-
veranderungen dhnlich hoch ist wie im Vorjahr.
Zum anderen konnte nachgewiesen werden,
welche Faktoren einen Einfluss auf die Veran-
derung des Akrosom- bzw. Membranstatus
haben bzw. welche Einflussfaktoren ausge-
schlossen werden konnen. Aus diesen Erkennt-
nissen kdnnen die Besamungsstationen wichti-
ge Informationen ableiten, die der Sicherung
der Qualitat des verkauften Spermas dienen.

Die Perspektiven

Die Entwicklung der Tierzucht in den letz-
ten 150 Jahren ist durch eine zunehmende
Industrialisierung und einen hohen Produkti-
vitatszuwachs in der spezialisierten Tierzucht
gekennzeichnet. Mit dem Erreichen der Lei-
stungsgrenzen unserer Nutztiere riicken u. a.
aus Grinden des Tierschutzes zunehmend
andere Aspekte in den Vordergrund: Die Ver-
besserung der funktionalen Merkmale wie

Abb. 2: Akrosomenveran-
derungen im Mikroskop.
Von links nach rechts: nor-

mal, geschwollen, in Abl-
sung, abgeldst.

Gesundheit, Langlebigkeit und Fruchtbarkeit,
aber auch der Produktqualitat. Aufgrund der
generell niedrigen Erblichkeit kann mit den
klassischen Methoden der Tierzucht keine aus-
reichende Verbesserung dieser Merkmale
erreicht werden. Die Kombination aus Biotech-
nologie, Genetik, Genomanalyse und Selektion
ist aus der heute Ublichen Besamungszucht
nicht mehr wegzudenken. Durch die zuneh-
mende Globalisierung und den weltweiten
Handel der Genetik in Form von Sperma und
Zuchttieren ist der Erhalt und die Steigerung
der internationalen Wettbewerbsfahigkeit von
vorrangigem Interesse.

Kontakt

Férderverein Biotechnologieforschung e.V. (FBF)
Dr. Susanne Roosen

E-Mail: info@fbf-forschung.de
www.fbf-forschung.de

Die Zucht- und Besamungs-
organisationen im FBF

BFZF OberschleiBheim; BS Bergheim; BVN Neu-
stadt/Aisch; EGZH Miinchen; farm concepts; GFN
Landshut; GFS Ascheberg; Hilsenberger Zucht-
schweine; LRS Bonn; LTR Erfurt; MASTERRIND
Verden; MSZV Niederwiesa; NBG Landshut; NEZ
Olden-burg; Nutzvieh Miesbach; OHG Melle; RBB
GroB Kreutz; RUW Miinster; RMV Woldegk; RSA
Stendal; RSH Neumdinster; SBN Verden; SRV
MeiBen; SVG Bad Kreuznach; SNW Senden; SZV
BW Stuttgart; SZV 0.0 Steinhaus(A); SUISAG
Sempach (CH); VDJ Miinster, VFR Neustadt/Aisch;
VIT Verden; VSR Bad Kreuznach; WEU Bad Zwi-
schenahn; ZBH Alsfeld; Ziichtungszentrale Dah-
lenburg; RBG Memmingen; RBW Stuttgart;

SWE Cloppenburg; ZAR Wien (A) .
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Wohin geht die Reise?

Kompetenzzentrum Bio-Security:

Ideenschmiede und Entwicklungsmotor

Der Lebensmitteleinzelhandel, die Lebensmit-
telindustrie, die Landwirte und viele mehr fra-
gen sich: ,Wohin geht die Reise?”

Wohin entwickelt sich die Ernahrungswirt-
schaft Deutschlands? Einem Land, in dem der
Verbraucher nur ca. 11% seines verfiigbaren
Einkommens fiir Lebensmittel ausgibt und
gleichzeitig nach einer hohen Qualitdt und
Sicherheit derselben verlangt. Unsere direkten
Nachbarn, die Franzosen, geben ca. 30 Prozent
ihres Einkommens fiir Lebensmittel aus. Im eu-
ropdischen Vergleich ist Deutschland Schluss-
licht oder anders ausgedriickt ein Land der
. Top-Sparer”.

Zu Recht ist die Frage zu stellen, ob der
Verbraucher aufgrund dieser Gegebenheiten
auch weiterhin Qualitdt und Sicherheit der
deutschen Produkte erwarten darf? Zeichnen
nicht gerade diese beiden Merkmale deutsche
Produkte aus?

Sind es nicht die Verbraucher, die mit ihrer
. Geiz-ist-geil-Mentalitat” dem Lebensmittel-
einzelhandel und damit der Lebensmittelindu-
strie, den Landwirten und allen anderen, die mit
der Lebensmittelwertschopfungskette verbun-
den sind, die Daumenschrauben anlegen? Oder

hat nicht der Lebensmittel-
einzelhandel mit seinen Mar-
ketingkampagnen den Verbrau-
cher dazu erzogen?

Des Weiteren argumentieren die
Verbraucher, dass Qualitatsunterschiede
nur schwer zu erkennen sind. Folglich kauft
der Verbraucher das glinstigste Produkt und
setzt die Produzenten der vergleichsweise teu-
reren Produkte aufgrund dieses Verhaltens
unter Zugzwang. Dies muss doch fast zwangs-
laufig auf Kosten der Qualitat und Sicherheit
gehen.

Zu Recht stellt sich die Frage, ob diese Ent-
wicklung langfristig von Nutzen ist? Grund-
satzlich misste doch beim Verbraucher ein
grundlegendes Umdenken erreicht werden. Der
Lebensmitteleinzelhandel miisste nicht nur
eine aggressive Werbung tiber die Produktprei-
se machen. Er miisste vielmehr die gute Quali-
tat der Produkte und deren Sicherheit im Sinne
des Verbraucherschutzes stérker bewerben.
SchlieBlich ist es an den Produzenten, also an
der Lebensmittelindustrie und an der Landwirt-
schaft, qualitativ hochwertige und sichere Pro-
dukte zu erzeugen. Nur dann gelingt es, sich im

globalen Wettbewerb

optimal aufzustellen, denn besonders billi-

ge Produkte werden doch dort produziert, wo

insbesondere die Lohn- und Lohnnebenkosten
gering sind.

Das  Kompetenzzentrum  Bio-Security
mochte diese Entwicklung begleiten und die
Unternehmen unterstiitzen. Es bietet den
Unternehmen Mdglichkeiten, sowohl die Qua-
litat als auch die Sicherheit ihrer Produkte zu
verbessern und neue Produkte zu entwickeln.
Auf einer Flache von 10.000 Quadratmetern
kdnnen Bliro-, Werkstatt- und Laborflachen in
S1/L1, S2/L2- sowie Reinraumqualitaten ge-
nutzt werden. Daneben kdnnen auf Wunsch der
Unternehmen Spezialgerdtschaften fir F&E,
Qualitatssicherung etc. angeschafft werden.
Sie werden von der Bio-Security Management
GmbH verwaltet und kénnen bei Bedarf ange-
mietet werden. Ein Dienstleistungsangebot von
A-Z und ein sich kontinuierlich entwickelndes
Netzwerk mit nationalen und internationalen
Kontakten zu Unternehmen und Forschungsin-
stitutionen runden das Angebot ab.

Frau Ministerin Christa Thoben bezeichne-
te das Kompetenzzentrum Bio-Security auf der
Eréffnungsfeier am 16. August als , spektakular
gute Idee”. Forschung und Entwicklung sei un-
erlasslich, da , deutsche Produkte soviel besser
sein mussen, als sie teurer sind”. Besser heif3t:
qualitativ hochwertig, innovativ und natirlich
auch sicher.

Bisher haben sich 15 Unternehmen im
Kompetenzzentrum Bio-Security angesiedelt.
Darunter der Melktechnikhersteller Westfalia-
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Surge, das Rontgenapplikationslaboratorium
Romatec und der Arznei- und Nahrungsergan-
zungsmittelhersteller Euro OTC Pharma. Ge-
plant ist die Errichtung eines Mikrowelleninsti-
tuts, in dem u. a. Versuche zur Pasteurisierung

von Lebensmitteln durchgefiihrt werden kon-
nen. Des Weiteren soll im Friihjahr nachsten
Jahres ein Laboratorium fir Mikrobiologie und
Lebensmittelchemie seinen Betrieb im Kompe-
tenzzentrum aufnehmen.

Kontakt

Bio-Security Management GmbH
Dr. Oliver Bonkamp

E-Mail: bonkamp@bio-security.de

Aktuelle Ausschreibungen des BMBF

Karrierechancen junger Wissenschaftler verbessern

Spitzenforschern ideale Arbeitsbedingungen in
Deutschland zu bieten ist ein zentrales Ziel der
Bundesregierung. Das Bundesministerium fiir
Bildung und Forschung (BMBF) stiftet deshalb
den Sofja Kovalevskaja-Preis, mit bis zu 1,2 Mil-
lionen Euro pro Preistrager eine der am hoch-
sten dotierten wissenschaftlichen Auszeich-
nungen in Deutschland. Zwolf internationale
Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler er-
hielten den Preis erstmals Anfang November.
Die vom BMBF gestiftete Auszeichnung ist ein
wichtiges Element in der Internationalisie-
rungsstrategie der Bundesregierung. Die dies-
jahrigen Preistrager - drei Wissenschafterlinnen

und neun Wissenschaftler - stammen aus neun
Landern. Darunter sind drei junge Deutsche, die
schon ldnger im Ausland geforscht haben. Das
Preisgeld erméglicht dem Nachwuchs, an Gastin-
stituten in Deutschland eigene Forschungs-
gruppen einzurichten und vier Jahre lang weitge-
hend frei von administrativen Zwangen zu arbei-
ten. Die Themen sind selbst gewahlt: Das Spek-
trum reicht von Neurologie und Zellbiologie iiber
Arbeiten aus Physik und Chemie bis hin zur histo-
rischen Sprachwissenschaft.

Die Auszeichnung ist benannt nach der im
Jahr 1850 geborenen russischen Mathematike-
rin Sofja Kovalevskaja. Im Jahr 1889 erhielt die

Wissenschaftlerin als eine der ersten Frauen in
Europa einen Lehrstuhl: Sie wurde Professorin
an der Universitat Stockholm. Im selben Jahr
bekam sie fiir ihre Forschung den Preis der
Schwedischen Akademie der Wissenschaften —
und wurde Mitglied der St. Petersburger Aka-
demie der Wissenschaften.

Informationen

Uber die Preistragerinnen

und Preistrager unter
www.humboldt-foundation.de/

de/aktuelles/presse/ pn/index.htm

Weitere Forderinitiativen fir Ostdeutschland

Néchste Runden bei Zentren fiir Innovationskompetenz und InnoProfile

Zwolf Initiativen die ab Anfang 2007 in der
zweiten Forderrunde des Programms "Zentren
flir Innovationskompetenz: Exzellenz schaffen -
Talente sichern” (ZIK) vom Bundesministerium
fir Bildung und Forschung (BMBF) geférdert
werden wurden bekannt gegeben. Es handelt
sich um jeweils zwei Forscherteams aus Bran-
denburg,  Mecklenburg-Vorpommern  und
Thiringen sowie jeweils drei Forscherteams aus
Sachsen und Sachsen-Anhalt.

Das Programm ist Teil der Innovationsi-
nitiative "Unternehmen Region". Ziel des Pro-
gramms ist es, leistungsstarke Forschungszen-
tren nachhaltig in Ostdeutschland zu etablie-
ren. Durch internationale Ausrichtung, unter-
nehmerische Strategie und innovative Ansatze
zur Nachwuchssicherung sollen anhaltende
Impulse in den Neuen Landern gesetzt werden.

Eine erste Forderrunde des Programms
“Zentren flir Innovationskompetenz" ist bereits

angelaufen: Seit 2005 werden an sechs Zentren
Nachwuchsgruppen geférdert. Die Wissen-
schaftsministerien der Neuen Lander waren
aufgefordert, Projektvorschldge einzureichen.
Insgesamt wurden 26 Initiativen vorgeschla-
gen, aus denen jetzt zwolf ausgewahlt wurden.
In einem ersten Férdermodul werden diese
zwolf Initiativen fir ein Jahr mit jeweils bis zu
250.000 Euro geférdert, um eine Strategie und
ein Konzept fiir den Aufbau eines leistungs-
starken Forschungszentrums zu entwickeln.
Ministerin Schavan nahm die Er6ffnung
der Innovationswoche Ost auch zum Anlass, die
dritte  Runde des Programms InnoProfile
anzukindigen. Bis zum 7. Marz nachsten Jah-
res haben ostdeutsche Nachwuchsforscher-
gruppen nun erneut die Chance, sich fiir die
finfjahrige Forderung zu bewerben. InnoProfi-
le zielt auf die enge Zusammenarbeit zwischen
Nachwuchsforschungsgruppen und Unterneh-

men der regionalen Wirtschaft ab. Hieraus ent-
stehen nicht nur akademische Karrieren, son-
dern auch attraktive Perspektiven in den Unter-
nehmen und fur die Unternehmen. Denn das
Uberleben und die Zukunft von wissensbasier-
ten Unternehmen hangt von einem passfahigen
Bildungs- und Forschungsumfeld ab. Gerade in
Ostdeutschland ist es wichtig, dass Hochschu-
len und Forschungseinrichtungen ihre Mitver-
antwortung fiir die technologische Leistungs-
fahigkeit der Unternehmen und die Sicherung
des Fachkraftepotenzials in ihrer Region erken-
nen und ihre Profilbildung daran ausrichten.
Fur InnoProfile stellt das Bundesministerium fiir
Bildung und Forschung bis zum Jahr 2012 rund
150 Millionen Euro zur Verfligung.

Weitere Informationen
www.unternehmen-region.de
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Gesundes Essen fur mehr Lebensqualitat

Das BMBF fordert Initiative zur Erndhrungsfor-
schung mit 13 Millionen Euro. Die Qualitdt der
Lebensmittel in Deutschland ist gut, die Aus-
wahl Gberdurchschnittlich. Dennoch ist die Zahl
der erndhrungsbedingten Krankheiten in den
vergangenen Jahren gestiegen. Besonders jiin-
gere Menschen leiden zunehmend an Diabetes
oder Fettsucht.

Um dieser Entwicklung entgegenzuwir-
ken, unterstltzt das Bundesministerium fir Bil-
dung und Forschung (BMBF) im Rahmen der
FordermaBnahme "Funktionelle Erndhrungs-
forschung" die Untersuchung der molekularen
Grundlagen der Erndhrung. Ziel ist es, bedarfs-
gerechte Lebensmittel herzustellen, die der Ver-
besserung der Lebensqualitdt des Menschen
dienen. Das BMBF unterstiitzt 14 Forschungs-

vorhaben mit insgesamt rund 13 Millionen
Euro. Wichtiger Partner ist die Industrie: Die 28
beteiligten Industrieunternehmen investieren
etwa 4,3 Millionen Euro in die FordermaBBnah-
me. Die Initiative ist Teil der Hightech-Strategie
des BMBF, die eine engere Kooperation von
Wissenschaft und Wirtschaft und gleichzeitig
eine schnellere Umsetzung von Forschungser-
gebnissen in Produkte fordert.

Mit der FérdermaBnahme "Funktionelle
Erndhrungsforschung” sollen in den ndchsten
drei Jahren molekulare Daten generiert wer-
den, die Aufschluss Uber die Interaktion von
Mensch und Lebensmittel geben. Die so ge-
wonnenen Erkenntnisse werden dann fiir die
Herstellung bedarfsgerechter Lebensmittel ver-
wendet, um der Gefahr erndhrungsbedingter

Erkrankungen vorzubeugen. Je besser bekannt
ist, wie sich Nahrung im Kdrper verhalt und wie
erndhrungsbedingte Krankheiten entstehen,
umso eher kénnen neue funktionelle Lebens-
mittel hergestellt werden. So sollen beispiels-
weise neue Salz-Geschmacksverstarker identi-
fiziert werden, um kochsalzarme Lebensmittel
ohne Geschmacksverlust zu entwickeln, da ein
erhéhter Kochsalzkonsum zu starkerem Blut-
hochdruck flhrt. Im Zentrum der Forschungs-
vorhaben stehen zudem Untersuchungen zum
Einfluss probiotischer Bakterien auf Entziin-
dungsprozesse im Darm und die Herstellung ge-
sundheitsfordernder Eigenschaften von Kaffee.

Weitere Informationen
h.boermans@fz-juelich.de

VVom Biowissenschaftler zum Unternehmer

Der GO-Bio Wettbewerb ermuntert Wissen-
schaftlerinnen und Wissenschaftler, ihre guten
Ideen auch in Produkte umzusetzen und setz
damit Ziele der Hightech Strategie fir Deutsch-
land um. Deutschland braucht auch Forscher,
die unternehmerisch denken. Die ausgewahl-
ten zwolf Projekte aus ganz Deutschland zei-
gen, welch groBes wirtschaftliches Potential in
der biologischen und medizinischen Forschung
steckt. Das Bundesministerium fiir Bildung und
Forschung (BMBF) stellt in den ndchsten zehn
Jahren rund 150 Millionen Euro fir den For-
derwettbewerb GO-Bio zur Verfligung. Die aus-

gewahlten Wissenschaftler erhalten die Mdg-
lichkeit, wirtschaftlich interessante  For-
schungsansatze aus den Biowissenschaften in
einer eigenen Arbeitsgruppe zu bearbeiten und
Prototypen fir die Vermarktung zu entwickeln.
Das BMBF férdert damit den Technologietrans-
fer und die Durchldssigkeit der Karrierewege
zwischen Wissenschaft und Wirtschaft. In der
ersten Runde des Wettbewerbs waren 176 Vor-
schldge eingegangen, aus denen eine Jury mit
Vertretern aus Wissenschaft und Wirtschaft
zwolf Projekte ausgewdhlt hat. Sie erhalten in
den ndchsten drei Jahren zusammen rund 20

Millionen Euro. Die ausgewahlten Projekte rei-
chen von der Entwicklung neuer Medikamente
gegen Krebs oder andere schwere Krankheiten,
neuen Materialien fir die Medizintechnik, Neu-
roprothesen, bis hin zu innovativen Pflanzen-
schutzmitteln. Fir den Férderwettbewerb GO-
Bio sind zundchst funf Runden vorgesehen.
Projektskizzen fur die zweite Auswahlrunde
kénnen bis zum 15. Januar 2007 eingereicht
werden.

Weitere Informationen
www.bmbf.de

Seltene Krankheiten

Das BMBF finanziert Forschungsnetzwerke mit
15 Millionen Euro. Seltene Erkrankungen sind
gar nicht so selten, wie der Name sagt. Allein
in Deutschland gibt es mehrere Millionen Be-
troffene. Eine Erkrankung gilt als selten, wenn
weniger als einer von 2000 Menschen unter
einem spezifischen Krankheitsbild leidet. Um
die Erforschung dieser Krankheiten weiter zu
fordern, unterstitzt das Bundesministerium fur
Bildung und Forschung (BMBF) neun krank-
heitsspezifische Netzwerke fiir zwei weitere
Jahre mit rund 15 Millionen Euro. Mit dieser

besser verstehen

Forderinitiative soll ein besseres Verstandnis
der Erkrankungen und eine Optimierung der
Patientenversorgung gewahrleistet werden.
Die Netzwerke befassen sich mit einem
weiten Spektrum an seltenen Erkrankungen,
das von schwersten Hauterkrankungen Uber
Muskeldystrophien bis zu neurologischen
Krankheiten reicht. Im Zentrum der Forderung
des BMBF steht die Kooperation zwischen
Grundlagenforschung und  klinischer ~ For-
schung: So kénnen Krankheitsursachen und -
verldufe systematisch erforscht, spezifische

Diagnosen gestellt, der Informationstransfer
verbessert und eine kompetente Patientenver-
sorgung gesichert werden. Selbsthilfegruppen
der Patienten sind eng in die Zusammenarbeit
eingebunden. Zudem hat die nationale Forde-
rung die Grundlage flr eine verstérkte interna-
tionale Vernetzung dieser Forschungsrichtung
gelegt.

Weitere Informationen
www.gesundheitsforschung-
bmbf.de/de/131.php
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BMIBF stockt Fordermittel flr
junge Biotech Unternehmen
auf 200 Millionen Euro auf

Das Bundesministerium fiir Bildung und For-
schung (BMBF) investiert weitere 100 Millio-
nen Euro in den ndchsten fiinf Jahren in die For-
derung von kleinen und mittleren Unternehmen
in der Biotechnologie-Branche. Junge Unter-
nehmen spielen eine zentrale Rolle, um Ergeb-
nisse der exzellenten deutschen Grundlagen-
forschung in der Biotechnologie weiter in neue
marktfahige Produkte zu entwickeln. Dazu
gehoren besonders Therapien und Diagnose-
verfahren in der Medizin. Die Bundesregierung
setzt daher in ihrer Hightech-Strategie auf den
Ausbau dieser zukunftsweisenden Technologie.
Die Investitionen des BMBF fiir Forschungs-
und Entwicklungsprojekte von Biotechnologie-
Unternehmen verdoppeln sich damit auf insge-
samt rund 200 Millionen Euro.

Das BMBF beteiligt sich im Rahmen dieser
Forderung mit durchschnittlich etwa 40 Pro-
zent an den entstehenden Projektkosten. Damit
werden rund weitere 300 Millionen Euro aus
der Wirtschaft fiir die Forschung und Entwick-

lung mobilisiert. Die zusatzlichen Mittel wer-
den insbesondere fiir die Fortsetzung der For-
derinitiative BioChancePLUS verwendet, die
seit 2004 erfolgreich lauft. Dabei werden junge
Biotechnologie-Unternehmen unterstiitzt, die
sich unter anderem mit biomedizinischen Fra-
gestellungen befassen. Im Zentrum steht die
Entwicklung von Therapie- und Diagnosever-
fahren fur Krebs-, Stoffwechsel- und Infekti-
onserkrankungen. Ein wesentliches Anliegen
der Forderung ist die Integration aller Beteilig-
ten am Innovationsprozess. So sind neben klei-
neren und mittelstdndischen Unternehmen
auch akademische Forschungseinrichtungen
beteiligt. Weiterhin kooperieren eine Vielzahl
der geforderten Unternehmen mit renommier-
ten Pharma-Unternehmen.

Gleichzeitig unterstltzt das BMBF junge
Biotechnologie-Unternehmen in  Europa im
Rahmen der Initiative ERA-NET Eurobio. Mit
einem Fordervolumen von 7 Millionen Euro
werden insgesamt 17 transnationale Koopera-

tionsprojekte zwischen jungen deutschen Bio-
technologie-Unternehmen und Partnern aus
anderen europaischen Landern finanziert. ERA-
NET Eurotransbio soll die Internationalisie-
rungsstrategie von jungen Biotechnologie-Un-
ternehmen weiter starken und Kooperationen
in der Wissenschaft fordern. "Dies ist auch ein
Signal fiir die deutsche EU-Ratsprasidentschaft
im nachsten Jahr, in der wir die Forschungs- und
Innovationspolitik zu einem  Schwerpunkt
machen wollen”, erlauterte Schavan weiter. Fir
das ERA-NET Eurotransbio sind 17 transnatio-
nale Kooperationsprojekte in einer gemeinsa-
men Ausschreibung von Deutschland, Frank-
reich, Finnland, Spanien und Osterreich ausge-
wahlt worden. Insgesamt beteiligen sich 20
junge deutsche Biotechnologie-Unternehmen
an den Kooperationsprojekten.

Weitere Informationen

www.fz-juelich.de/ptj/biochanceplus
oder www.eurotransbio.net

Optimierte Ziichtungsverfahren fiir komplexe Merkmale
bei Nutztieren — FUGATO-plus

Ein steigender Bedarf an einer Versorgung mit
hochwertigen und gesunden tierischen Nah-
rungsmitteln, aber auch das Auftreten von
Infektionskrankheiten wie der Vogelgrippe
oder der Schweinepest in Nutztierbestanden
lassen Aspekte der Qualitat von Nahrungsmit-
teln tierischer Herkunft sowie der Tierzucht, der
Tiergesundheit und des Tierschutzes verstarkt
in das Bewusstsein der Gesellschaft riicken. Sie
verdeutlichen die gesellschaftliche und wirt-
schaftliche Bedeutung einer qualitativ hoch-
wertigen Lebensmittelproduktion im Zusam-
menspiel mit Tierschutz und Tiergesundheit.
Das Bundesministerium fiir Bildung und For-
schung (BMBF) hat mit der Etablierung des For-
derschwerpunkts "FUGATO — Funktionelle
Genomanalyse im tierischen Organismus" im
Jahr 2004 dem hohen Wertschopfungspotenti-
al innovativer Problemldsungen fiir die land-
wirtschaftliche Nutztierzucht Rechnung getra-

gen. FUGATO-plus baut auf der erfolgreichen
Forschungs- und FérdermaBnahme FUGATO
auf und hebt diese Forschung auf eine neue
qualitative und quantitative Ebene in den
Bereichen Qualitat tierischer Nahrungsmittel,
Tiergesundheit und Tierschutz. Durch FUGATO-
plus sollen neue wissenschaftliche und wirt-
schaftliche Ziele erreicht und die kritische
Masse an Fachkompetenz der beteiligten For-
schungseinrichtungen und Wirtschaftsunter-
nehmen geblndelt werden. Die gezielte
Zusammenarbeit mit Forschungsprogrammen
aus dem europdischen Ausland wird diesen
Effekt verstdrken. Die okonomische Relevanz
wird in FUGATO-plus durch Einbindung weite-
rer Industriepartner aus der Wertschopfungs-
kette erhéht. Durch einen bedarfsorientierten
Technologietransfer iber eine Patent- und
Lizenzagentur soll ein effizienter Eingang der
aus der Forderinitiative resultierenden wissen-

schaftlichen Ergebnisse in die Nutztierproduk-
tion und -zucht erreicht werden. Die Initiative
FUGATO-plus leistet damit einen bedeutenden
Beitrag zur Verbesserung der Rentabilitat und
Konkurrenzfahigkeit der Tierzucht und Tierpro-
duktion in Deutschland. Eine wissenschaftliche
Vernetzung mit den Aktivitaten zur Human-,
Pflanzen- und Mikrobengenomforschung wird
vor allem mit Blick auf das Thema Erndhrungs-
forschung angestrebt. Dariiber hinaus sind For-
schungsvorhaben unter Federfihrung von
Nachwuchswissenschaftlern Bestandteil von
FUGATO-plus. Damit sollen der Forschung im
tierzlichterischen Bereich neue Impulse gege-
ben und die beruflichen Perspektiven fiir quali-
fizierte Nachwuchswissenschaftler(innen) am
Standort Deutschland verbessert werden.

Mehr Infomrationen
www.bmbf.de/ foerderungen/6805.php
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Lernen von der Natur

Ein Antriebspropeller fiir Schiffe nach dem Vor-
bild der Vogelfligel? Automatische SchlieBsy-
steme in Gasleitungen wie beim Wassersaugsy-
stem der Pflanze? Der Blick auf die Natur ist
nitzlich und hilft besonders in der Bionik,
anwendungsorientierte Losungen fir Produkte
zu bekommen. Im Rahmen der Hightech-Stra-
tegie unterstiitzt das Bundesministerium fir
Bildung und Forschung (BMBF) die Férdermal-
nahme "BIONA - Bionische Innovationen fir
nachhaltige Produkte und Technologien®. In
den kommenden vier Jahren werden insgesamt
20 Millionen Euro fir die bionische Entwick-

lung von nachhaltigen Verfahren und Produk-
ten zur Verfligung gestellt. Damit fordert das
BMBF die bionische Forschung mit insgesamt
bis zu 50 Millionen Euro in den Jahren 2006 bis
2010. Die Bionik nutzt das groBe Ideenreper-
toire der belebten Natur, um praxistaugliche
und wettbewerbsfahige Lsungen zu finden.
Vorbildlich ist die belebte Natur vor allem mit
ihrem minimalen Energie- und Materialeinsatz
sowie mit einer nahezu vollstandigen Kreis-
lauffiihrung bei ihren Abféllen. Damit bietet sie
der Forschung Ideen fiir umweltschonendes
und somit auch nachhaltiges Wirtschaften. Die

FordermaBnahme "BIONA" ist nicht auf eine
bestimmte Branche festgelegt, sondern umfas-
st die Bereiche Materialien und Stoffe, dynami-
sche Systeme, statische Konstruktionen, Pro-
zesse, Datenlibertragung und -verarbeitung
sowie Organisationsformen.

Weitere Informationen
www.bmbf.de/ search/
searchresult.php?URL=http%3A%2F%2Fww

w.bmbf.de%2Ffoerderungen%2F6927.php&Q
UERY=biona

Life Science Atlas NRW

Nordrhein-Westfalen prasentiert in der Datenbank

sein Potenzial in den Life Sciences

Seit Mitte der 90er Jahre hat sich Nordrhein-
Westfalen (NRW) zu einem der fiihrenden Stan-
dorte der Life Science-Branche in Europa ent-
wickelt. Rund 570 Life Science-Unternehmen,
deren Geschaftsfelder hauptsachlich in der Bio-
technologie, Pharma und Medizintechnik lie-
gen, haben sich hier angesiedelt. Hinzu kom-
men nochmals mehr als doppelt so viele Zulie-
ferer und Dienstleister im Life Science-Umfeld.
Die Basis fiir den erfolgreichen Wissenschafts-
standort NRW bilden unter anderem iber 50
Hochschulen, rund 100 Technologiezentren, -
parks und -transferstellen, 27 Forschungsinsti-
tute, 14 Fraunhofer Institute, 11 Max-Planck-
Institute und das Forschungszentrum Jilich,
das mit 4200 Mitarbeitern das groBte For-
schungszentrum Europas ist.

Mit der Online-Datenbank "Life Science
Atlas NRW" ist es der LSA Life Science Agency
GmbH nun gelungen, dieses enorme wirt-
schaftliche und wissenschaftliche Potenzial
NRWs darzustellen: iiber 1.000 Akteure der Life
Science-Branche in Nordrhein-Westfalen pra-
sentieren sich in der Datenbank mit ausfihrli-
chen Profilen, Téatigkeits- und Forschungs-
schwerpunkten sowie Produkten und Koopera-
tionen. Somit bietet der Life Science Atlas NRW
nationalen und internationalen Interessenten
einen umfassenden Uberblick iiber den Life
Science-Standort NRW und ermdglicht Koope-
rationen zwischen Industrie/Wissenschaft oder
Industrie/Industrie. Ebenso soll der Transfer von

wissenschaftlichen Entwicklungen der Hoch-
schulen und Forschungseinrichtungen aus
NRW in Produkte vereinfacht werden.

Life Science-Unternehmen in NRW

In der Biotechnologie nimmt Nordrhein-
Westfalen eine Spitzenposition ein, sowohl
innerhalb Deutschlands als auch weltweit.
Mehr als 70 forschende und herstellende Bio-
tech-Unternehmen, wie z. B. amaxa, Miltenyi
Biotech, Paion und Qiagen, sowie iiber 110
Dienstleister und Zulieferer haben in NRW
ihren Sitz. Dabei sind die Unternehmen in samt-
lichen Anwendungsbereichen der Life Science
vertreten, darunter Analytik, Diagnostik, Bio-
medizin, Bioverfahrenstechnik, Mikrostruktur-
technik, Chiptechnologie, Bioinformatik, Ge-
nom- und Proteomforschung, Enzymtechnolo-
gie, Tissue Engineering, Stammzelltherapie, Na-
nobiotechnologie und Pflanzenbiotechnologie.

Zur Kernbranche der medizintechnischen
Industrie in NRW gehdren Uber 260 forschen-
de, entwickelnde und herstellende Unterneh-
men, unter anderem bekannte GroBunterneh-
men wie GE Medical Systems, Medtronic, Fuji-
film Photo Europe, Siemens Medizintechnik und
Philips. Hinzu kommen noch Dienstleister und
Zulieferer, deren Anzahl allerdings aufgrund
der hohen Heterogenitdt der Branche schwer
zu bestimmen ist. Die wesentlichen Aktivitaten
der Unternehmen liegen in den Bereichen Im-
plantate, Biomaterialien, neue Bildgebungsver-

Der Life Science Atlas NRW 2005/2006 ist als Buch
oder als CD (je 15,- Euro zzgl. Porto) bei der
LSA Life Science Agency GmbH erhéltlich.
fahren,  minimal-invasive und
Orthopéadietechnik.

Die Pharma-Branche in NRW umfasst tiber
100 Unternehmen, darunter Branchenriesen
wie Bayer, Griinenthal, Janssen-Cilag, Schwarz
Pharma und Wyeth Pharma. Neben der Ent-
wicklung von klassischen Arzneimitteln steht
vor allem die Entwicklung von neuen Wirk-
stoffklassen, wie z. B. Proteine oder Small
Molecules (Peptide, Nukleotide) im Fokus der
Unternehmen. Ebenso wird an neuen Freiset-
zungsformen von Arzneimitteln durch Drug-
Delivery-Systeme, z. B. in Form von Liposomen,
sowie an neuen Arzneimittelformulierungen
geforscht. Neuerdings spielt auch die Genom-
forschung in der Pharmaindustrie eine wichtige
Rolle: die Pharmakogenomik befasst sich mit
der Verdnderung des Genexpressionsprofils
unter Einwirkung von Arzneimitteln, wogegen

Chirurgie
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die Pharmakogenetik die Wirkung eines Arz-
neimittels auf der Ebene der individuellen
genetischen Sequenz eines Organismus unter-
sucht.

Wissenschaft und Forschung

im Life Science-Bereich

Uber 500 Institute und Lehrstiihle aus den
Hochschulen sowie auBeruniversitdren For-
schungseinrichtungen NRWs, die forschen,
konnten fiir den Life Science Atlas NRW identi-
fiziert werden. Medizinische Forschungs-
schwerpunkte der Universitaten und Univer-
sitatskliniken in NRW liegen hauptsachlich in
den Indikationsgebieten Dermatologie, Onko-
logie, Entzlindung, Hepatogastroenterologie,
Herz-Kreislauf, Humangenetik, Infektologie,
Neurologie und Radiologie. Bei der biotechno-
logischen Forschung in NRW spielen vor allem
die Genom- und Proteomforschung, die Zell-
biologie, die Enzymtechnologie, die Bioverfah-
renstechnik, das Tissue Engineering und die
Pflanzenbiotechnologie eine groBe Rolle.

Bei den Fachhochschulen in NRW liegen
die Schwerpunkte im Life Science-Bereich

hauptsachlich in der angewandten Forschung
der Medizin- und Bioverfahrenstechnik sowie
in der Mikro- und Nanotechnologie.

Dariiber hinaus bieten die auBeruniver-
sitaren Forschungseinrichtungen wie die Max-
Planck-Institute in Koln (fiir Pflanzenzlichtung
und fiir Neurologie), Dortmund (fiir Molekulare
Physiologie), Miinster (fir Molekulare Biomedi-
zin) und Mulheim (fir Bioanorganische Che-
mie), das Forschungszentrum caesar in Bonn,
das Deutsche Luft- und Raumfahrtzentrum
(DLR) in Kdln und das Forschungszentrum
Julich eine sehr breitgefacherte interdisziplina-
re und international ausgerichtete Forschung in
den Life Sciences an. Weitere renommierte For-
schungseinrichtungen und -verbinde in NRW
sind das Fraunhofer-Institut fir Molekularbio-
logie und Okologie und das Helmholtz-Institut
fir Biomedizinische Technik in Aachen, das Pro-
teom-Center in Bochum, das Tumorforschungs-
zentrum in Essen, das Max-Planck-Zentrum fir
Systembiologie in Dortmund, das Center for
Biotechnology in Bielefeld, Life & Brain in Bonn,
das Zentrum fir Molekulare Medizin in Koln,
das Diabetes Forschungszentrum in Diisseldorf

sowie das Leibniz-Institut fir Arteriosklerose-
forschung und das Zentrum fiir Molekularbio-
logie der Entziindung in Munster.

Life Science Agency - LSA

Die Life Science Agency unterstiitzt For-
schungsprojekte und Unternehmensgriindun-
gen in der Biotechnologie, der Medizintechnik
und in der Pharmaindustrie.

Dabei stiitzt sich die LSA auf die Erfahrun-
gen und Kompetenzen der drei Gesellschafter-
Vereine Bio-Gen-Tec-NRW, Health Care NRW
und MeTNet NRW. Durch die Arbeit in Koope-
ration mit dem Land NRW erméglicht die Agen-
tur den Unternehmen der Branche einen
unkomplizierten Zugang zu politischen Ent-
scheidern.

Weitere Informationen unter
http://www.liscia.de

Kontakt

Christof Weiser
Projektmanagement Life Science
LSA Life Science Agency GmbH
E-Mail: c.weiser@liscia.de

7. EU-Forschungsrahmenprogramm: PT-DLR richtet
neues EU-Projektmanagement-Biiro ein

Rechtzeitig zum Start des 7. EU-Forschungsrah-
menprogramms (7. RP) bietet der Projekttrager im
Deutschen Zentrum fUr Luft- und Raumfahrt (PT-
DLR) ein qualifiziertes Serviceangebot mit Pro-
jektmanagementleistungen fiir die Instrumente
des 7.RP an. Zu diesem Zweck wurde das EU-Pro-
jektmanagement Biiro im PT-DLR - Eu.prom.pt -
ins Leben gerufen. Ziel des neuen Angebots ist es,
durch die Ubernahme aller administrativen und
organisatorischen Aufgaben wahrend der Pro-
jektlaufzeit, das Engagement von Wissenschaft-
lern aus Deutschland im 7. RP zu erhéhen.

Mit seiner Initiative reagiert der PT-DLR auf
die organisatorischen und administrativen Anfor-
derungen und  Rechenschaftspflichten  der
Européischen Union, die fiir die vornehmlich wis-
senschaftlichen Handlungstrager in den For-
schungsprogrammen eine zunehmende Heraus-

forderung darstellen. EU.prom.pt sieht besonders
bei den groBen, sich selbst organisierenden For-
schungsverbtinden, die auch im aktuellen 7. RP
erneut einen Schwerpunkt bilden werden, einen
hohen Bedarf an qualifizierten Managementlei-
stungen, dem ein unzureichendes Angebot
gegeniiber steht. Diese Liicke hilft EU.prom.pt zu
schlieBen, indem es umfassende Managementlei-
stungen flr Konsortien im 7. RP aus einer Hand
anbietet, um die beteiligten Wissenschaftler
wahrend der Projektlaufzeit soweit wie mdglich
von ihren nicht-wissenschaftlichen Aufgaben zu
entlasten.

Bei seiner Arbeit kann EU.prom.pt auf die
langjahrige Erfahrung des PT-DLR im Manage-
ment komplexer Forschungsverbiinde zurlickgrei-
fen, die durch die Betreuung des Nationalen
Genomforschungsnetzes (NGFN), das mit seinen

mehr als 300 Teilprojekten eines der gréBten For-
schungsnetzwerke in Deutschland bildet, gewon-
nen wurde. Als Dienstleister fiir die Wissenschaft
ist der PT-DLR ein anerkannter Partner auf den
Gebieten der Forschungsférderung und —admini-
stration, der Ministerien des Bundes, die World
Health Organisation und die Kommission der
Européischen Union zu seinen Kunden zahlt. Als
Non-Profit-Organisation arbeitet er zum Selbstko-
stenerstattungspreis. Die Europdische Kommissi-
on sieht eine Finanzierung der Managementlei-
stungen im 7. RP vor.

Kontakt

EU.prom.pt — EU-Projektmanagement-Bliro
im PT-DLR

E-Mail: euprompt@dir.de
www.eu-projektmanagement.de
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Potsdam Zentrum flr Systembiologie
im Rahmen von FORSYS gefordert

Einen gemeinsamen Erfolg konnten die Univer-
sitat Potsdam und das Max-Planck-Institut fiir
Molekulare Pflanzenphysiologie verbuchen. Im
Rahmen der bundesweiten Ausschreibung
"Forschungseinheiten der Systembiologie —
FORSYS" des Bundesministeriums fiir Bildung
und Forschung (BMBF) wurden die vier Sieger-
teams bekannt gegeben. Neben Gruppen aus
Freiburg, Heidelberg und Magdeburg wurde
auch das Konzept aus Potsdam fiir die Forde-
rung der Systembiologie in Deutschland von
einem internationalen Gutachterteam ausge-
wahlt. Dort soll nun unter einem gemeinsamen
Dach eine entsprechende Forschungseinheit
aufgebaut werden.

Die Systembiologie ist eine bedeutende
Querschnittstechnologie, die international
rasch an Bedeutung zunimmt. Sie ist entschei-
dend fir die Innovationsfahigkeit verschiede-
ner Branchen mit vielfaltigen Einsatzgebieten,
angefangen vom gezielten Pflanzendesign tber
die Optimierung von biotechnologischen Syn-
theseprozessen bis hin zur Entwicklung von
neuen Medikamenten.

Am GoFORSYS Projekt in Potsdam-Golm
sind insgesamt 16 Arbeitsgruppen aus den
Bereichen Biologie, Biochemie, Informatik, Ma-
thematik, Physik und Chemie sowie das in Ber-
lin ansdssige Pflanzenbiotechnologie-Unter-
nehmen Metanomics beteiligt.

Zentraler Inhalt des GoFORSYS-Projektes
ist die Analyse des Zusammenhangs zwischen
Photosynthese und Biomasseproduktion. Als
Modellsystem soll zundchst die einzellige Alge
Chlamydomonas reinhardtii dienen. Die ge-
wonnenen Kenntnisse sollen in einer spateren
Phase des Projektes auf Hohere Pflanzen (auch
Kulturpflanzen) Ubertragen werden. Mittels
modernster Technologie werden umfangreiche
Daten zu Genaktivitatsmustern, Proteinen und
Stoffwechselprodukten erfasst. Die erhaltenen
Daten werden dann unter Verwendung bioin-
formatorischer Verfahren gesichtet und mathe-
matisch zur Simulation zellul&rer und physiolo-
gischer Prozesse weiter bearbeitet. Dabei sol-
len Modelle etabliert werden, die Vorhersagen
Uber das pflanzliche Wachstum und die Bio-
masseproduktion erméglichen. Dies wird es

den Wissenschaftlern erlauben, biologische
Engpasse dieser zentralen Prozesse zu identifi-
zieren. Die gewonnenen Kenntnisse werden in
moderne Zlichtungsvorhaben Eingang finden.
Neben der Forschung wird dem Aufbau
eines umfangreichen Lehrprogramms besonde-
res Augenmerk gewidmet. An der Universitat
Potsdam werden dazu neue Module im Master-
studiengang Bioinformatik entwickelt. Beson-
dere Ausbildungskonzepte wird es dariiber hin-
aus fir Promovierende geben, die in den kom-
menden Jahren einen GroBteil der Forschung in
der Systembiologie durchfiihren sollen. GoFOR-
SYS baut auf laufende Forschungsaktivitaten
des Max-Planck-Institutes fir Molekulare
Pflanzenphysiologie und der Universitdt auf.
Daneben ist auch das Max-Planck-Institut fir
Kolloid- und Grenzflachenforschung, das eben-
falls in Potsdam-Golm beheimatet ist, am Pro-
jekt beteiligt. Auf Seiten der Universitat sind
maBgeblich die beiden Profilbereiche Life
Sciences und Complex Systems involviert.

News & Confuse Preise

Deutscher Zukunftspreis 2006

Die Férderung von Forschungs- und Entwick-
lungsprojekten durch das Bundesministerium
fir Bildung und Forschung (BMBF) ist ein
Schllssel fiir Innovationen. Dies wurde bei der
Verleihung des Deutschen Zukunftspreises
2006 durch den Bundesprésidenten an Prof.
Stefan W. Hell vom Max-Planck-Institut fir Bio-
physikalische Chemie in Géttingen eindrucks-
voll bestatigt: Fiir die so genannte STED-Mikro-
skopie, die preisgekronte Lichtmikroskopie in
ungekannter Scharfe", hat das BMBF in den
Jahren 1998 bis 2005 1,3 Millionen Euro Pro-
jektfordermittel bereitgestellt. Damit konnten

Hell und das beteiligte Unternehmen die jetzt
bereits absehbare Umsetzung in neue Produk-
te vorantreiben.

Auch die drei anderen flr den Zukunfts-
preis nominierten Forscherteams wurden und
werden vom BMBF mit erheblichen Mitteln
finanziert: So sind die Arbeiten zur "beriih-
rungsfreien Gewinnung biologischer Proben fir
Forschung und Diagnostik", fiir die Dr. Karin
Schiitze und ihr Team nominiert worden sind,
mit groBen Férdersummen unterstitzt worden.
Das Verbundprojekt NIRWAN (Warnendes
Nachtsichtsystem auf nah-infrarot Basis), das

in engem Zusammenhang steht mit dem von
Dr.-Ing. Jirgen Seekircher und seinem Team
entwickelten Nachtsicht-Assistenten, wird vom
BMBF sogar mit rund 4,5 Millionen Euro gefor-
dert. Fur die Entwicklung eines neuartigen
Hirnschrittmachers zur Behandlung von Nerve-
nerkrankungen wie Parkinson wurden Prof.
Peter A. Tass und Prof. Volker Sturm (Universitat
KoIn) nominiert. Die Forschergruppe von Tass
arbeitet am Forschungszentrum Jiilich, das als
Einrichtung der Helmholtz-Gemeinschaft Uber-
wiegend vom Bundesforschungsministerium
finanziert wird.
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Hohe Auszeichnung tir Neurowissenschattler der TU Minchen

Dr. Thomas Misgeld, Institut fir Neurowissen-
schaften der TU Minchen, erhielt im November
den renommierten Sofja Kovalevskaja-Preis der
Alexander von Humboldt-Stiftung. Die Auszeich-
nung ist einer der hochstdotierten Wissenschafts-
preise in Deutschland und ermdglicht Forschung
unter einzigartigen Bedingungen: Vier Jahre lang
kénnen die Preistrdger ohne administrative Zwan-
ge an einem Institut ihrer Wahl arbeiten und eige-
ne Forschergruppen mit jungen Kolleginnen und
Kollegen aufbauen. Die Ausgezeichneten erhalten
ein Preisgeld in Hohe von jeweils bis zu 1,2 Mil-
lionen Euro.

Thomas Misgeld untersucht mit modernen
Mikroskopverfahren das Verhalten von Axonen
und Synapsen. Durch derartige Untersuchungen
ist es ihm gelungen, Axone in peripheren Nerven

und im Muskel direkt zu beobachten und eine
Reihe neuratiger Formen des axonalen Umbaus zu
beschreiben, die an der normalen Entwicklung,
aber auch an Krankheitsvorgangen beteiligt sein
kénnten. Mit seiner neuen Sofja-Kovalevskaja-
Arbeitsgruppe und in Zusammenarbeit mit seinen
Gastgebern am Institut flir Neurowissenschaften
an der TU Miinchen plant Thomas Misgeld nun
derartige Untersuchung auf die Hirnrinde selbst
und die zellularen und molekularen Mechanismen
des axonalen Umbaus auszudehnen. Dartiber hin-
aus besteht eine langjdhrige Kollaboration mit
dem Institut fiir Klinische Neuroimmunologie an
der LMU Minchen, in deren Rahmen axonale Ver-
anderungen in neuroinflammatorischen und neu-
rodegenerativen Krankheiten untersucht werden.

Thomas Misgeld studierte Medizin an der TU

Minchen, wo er 1999 nach der Doktorarbeit am
Max-Planck-Institut flir Neurobiologie unter der
Anleitung von Hartmut Wekerle promoviert wur-
de. Er forschte weiterhin am Max-Planck-Institut
fir Neurobiologie in Martinsried, am Institut fiir
klinische Neuroimmunologie in Minchen sowie
an der Washington University in St. Louis (USA).
Zuletzt war er an der Harvard University in Cam-
bridge (USA) tdtig, wo er am Institut for Brain
Sciences mit Jeff Lichtman und Joshua Sanes
zusammen arbeitete. 1998 wurde er mit dem Pro-
motionspreis der TU Munchen ausgezeichnet.
2005 erhielt er den Wyeth-Nachwuchspreis Mul-
tiple Sklerose und den Robert-Feulgen-Preis der
Histochemischen Gesellschaft.

Bernstein Preis: Junger Hirnforscher
erhalt 1,25 Millionen Euro

BMBF verleiht erstmals hoch dotierten Preis fiir
Nachwuchswissenschaftler — Spitzentalente sol-
len an Deutschland gebunden werden "Mit dem
neu geschaffenen Bernstein Preis wollen wir
exzellente Nachwuchskrafte aus den Neurowis-
senschaften auszeichnen. Junge Forscherinnen
und Forscher aus Deutschland oder dem Ausland
bekommen damit hervorragende  Startbe-
dingungen, um selbstandig eine Arbeitsgruppe
an einer deutschen Forschungseinrichtung auf-
zubauen. Wir wollen die Besten fir uns gewin-
nen", sagte Bundesforschungsministerin Annet-
te Schavan am Freitag in Berlin. Den mit 1,25
Millionen Euro dotierten Preis des Bundesmini-
steriums fur Bildung und Forschung (BMBF)
erhalt der 33-jahrige Dr. Matthias Bethge vom
Max-Planck-Institut fur Biologische Kybernetik
inTlbingen. Dort wird er mit dem Preisgeld seine
eigene Arbeitsgruppe aufbauen.

Die Auszeichnung soll jahrlich an exzellen-
te Nachwuchsforscher mit innovativen Projekt-
ideen im Bereich Computational Neuroscience
verliehen werden. Auf diesem Gebiet der Neu-
rowissenschaften sind Experiment und Theorie

eng miteinander verknlpft: Experimentelle
Daten werden mit Hilfe mathematischer
Modelle umgesetzt in Computersimulationen.
Der Physiker Bethge wurde von einer interna-
tionalen Jury fir seine bisherigen Leistungen in
der Gehirnforschung und fir sein innovatives
Forschungsprogramm ausgewahlt. Er unter-
sucht, wie das visuelle System aus der riesigen
Menge an sensorischem Input verwertbare
Riickschlisse ziehen kann. Sein Projekt ver-
spricht grundlegend neue Erkenntnisse tiber die
visuelle Wahrnehmung. Die Ergebnisse kénnen
langfristig auch in die Weiterentwicklung von
Sehprothesen einflieBen.

Bethge erhalt seine Auszeichnung am 1.
Oktober wahrend des 2. Bernstein Symposiums
in Berlin, einer Fachveranstaltung des Nationa-
len Netzwerks fiir Computational Neuroscien-
ce. Im Rahmen dieses Netzwerkes férdert das
BMBF seit 2004 vier Bernstein Zentren mit ins-
gesamt 36 Millionen Euro. Die Zentren in Ber-
lin, Freiburg, Gottingen und Munchen bilden
den Kern des jungen Forschungsfeldes in
Deutschland. Informatiker, Biologen, Physiker

und Mediziner verbinden hier theoretische und
experimentelle  Neurowissenschaften — und
erforschen die neuronalen Grundlagen von
Hirnleistungen. Die Forschung soll ein besseres
Verstandnis der Gehirnfunktionen erméglichen
und so dazu beitragen, Anwendungen in den
Bereichen Informationstechnologien, Gesund-
heit und Bildung zu férdern. Neben hoch-
karatigen wissenschaftlichen Projekten ist eine
erstklassige Aushildung fiir junge Wissen-
schaftlerinnen und Wissenschaftler wesentli-
ches Ziel der vier Bernstein Zentren. Der Bern-
stein  Preis soll dabei Spitzentalente an
Deutschland binden. Der Preis und die For-
schungszentren sind nach dem deutschen Phy-
siologen Julius Bernstein (1839-1917) be-
nannt. Eine aktuelle Broschiire zu den Bern-
stein Zentren gibt es unter www.bmbf.de/
pub/bernsteinzentren_hirnforschung.pdf

Weitere Informationen
www.bernsteinzentren.de

29.09.2006 [Pressemitteilung 168/2006]
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Partnering Day FUGATO-plus

Kirsten Sanders

,FUGATO —eine geniale Idee”, mit diesen Wor-
ten begriiBte Leo Siebers in seiner Eigenschaft
als Vorsitzender des Industrieverbundes FUGA-
TO e.V. (IVF) die 80 Teilnehmer des Partnering
Days FUGATO-plus. Zu diesem Event hatte der
IVF mit Unterstiitzung des BMBF, des Projekt-
tragers Jilich (PtJ) und des FUGATO-Sekreta-
riats nach Kassel-Wilhelmshohe eingeladen.
Ziel war es, die Partner aus der Wissenschaft
und Wirtschaft zusammenzufihren sowie neue
Ideen zu entwickeln, deren Verwirklichung im
Rahmen der FordermaBnahme FUGATO-plus
angestrebt werden konnten. Entspannt bei
einer Tasse Kaffee oder Tee wurden schon vor
dem Beginn der einzelnen Prasentationen Kon-
takte geknUpft. Man war aber auch gespannt
was der Tag so bringen wiirde...

Ideen ziinden -

Deutschland nimmt die

Herausforderung an

Unter diesem Motto prasentierte Prof.
Frank Laplace vom BMBF dem interessierten
Publikum die neue Hightech-Strategie fiir
Deutschland und die Einbindung von FUGATO-
plus hierin. Innovation wird groB geschrieben.
Dabei kdnnen und sollen neue Wege in der

Landwirtschaft und in der Industrie beschritten
werden. Eine verstdrkte Nutzung der Schnitt-
stellen zwischen den Pflanzen-, Mikroben- und
Tiergenomforschungen sowie der Erndhrungs-
forschung bietet dabei vielfaltige Mdglichkei-
ten, die interdisziplinare Zusammenarbeit wei-
ter zu intensivieren.

Wie eine interdisziplinare Zusammenar-
beit der deutschen Genomanalyse-Netzwerke
aussehen koénnte, zeigte in einer veranschauli-
chenden Weise Dr. Jens Freitag von der GABI-
Geschaftsstelle. Die Grundlage fiir eine intensi-
ve Vernetzung der Programme wurde bereits in
FUGATO gelegt. Mit FUGATO-plus eréffnen sich
weitere Maoglichkeiten der Zusammenarbeit.
Die FordermaBnahme an sich und welche The-
menkomplexe in diese eingebracht werden
kénnen, wurde von Dr. Georg Ostermann vom
Pt) den Zuhdrern nahe gebracht. Des Weiteren
informierte er (ber die drei Férdermodule
FUGATO-plus Grundlagen, FUGATO-plus An-
wendung sowie FUGATO-plus Nachwuchs.

Im Anschluss hieran stellten teilnehmende
Wissenschaftler in zahlreichen Prasentationen
ihre Forschungsideen unter anderem aus den
Bereichen Adaptionsvehalten und —mechanis-
men, Erbfehlerforschung, Fundamentstabilitat,

Prof. Frank Laplace présentiert die neue
Hightech-Strategie des BMBF

Fruchtbarkeit, Infektabwehr, Produktqualitat
und Bioinformatik vor und nutzten die Gele-
genheit, diese mit dem Auditorium zu diskutie-
ren und neue Partnerschaften fiir ihre Projekte
anzuregen. Durch die vorherige Verdffentli-
chung der Kurzfassungen auf der FUGATO-
Homepage wurde der Prozess der Partnerfin-
dung gefordert.

Abgerundet wurde dieser Tag durch den
abendlichen Partnering Treff, bei dem die Teil-
nehmer die Gelegenheit nutzten, sich in ent-
spannter Atmosphdre ausflihrlicher Uber die
vorgestellten Projekte auszutauschen und
mogliche Partnerschaften anzuvisieren.

Ein spannender Bogen

Das NGFN-Infektions- und Entziindungsnetz mit einem vielfdltigen Programm

Infektionskrankheiten fallen weltweit immer noch
Millionen Menschen zum Opfer und stellen auch
in den Industrielandern ein groBes Problem dar:
neue Krankheitserreger entstehen, bekannte
Keime mutieren, Bakterien werden resistent
gegen Antibiotika. In den Industrieldndern stellt
insbesondere die Sepsis ein groBes Problem in der
Intensivmedizin dar, an der 40% der erkrankten
Patienten versterben. Aber auch nicht infektions-
bedingte Entziindungserkrankungen sind welt-

weit bedeutsam. So flhrt z. B. die rheumatoide
Arthritis bei 0,5 bis 1% der Bevolkerung zu einer
chronischen Erkrankung.

Sepsis, Malaria,

Tuberkulose und andere...

Das Netzwerk ,Infektion und Entziindung”
des Nationalen Genomforschungsnetzes (NGFN)
veranstaltete unter der Federflihrung von Trinad
Chakraborty das internationale Symposium ,,Fun-

ctional Genomics of Infectious Diseases and
Inflammation” in GieBen, um diese und weitere
Fragen gemeinsam zu diskutieren und einen
Uberblick tiber den aktuellen Stand der Genom-
forschung bei Infektions- und Entziindungser-
krankungen wie Sepsis, Malaria, Tuberkulose und
rheumatoider Arthritis zu geben. Knapp 200 inter-
essierte Teilnehmer, unter denen auch zahlreiche
Nicht-NGFN-Mitglieder waren, verfolgten das
breit gefacherte Programm, das auch eine Fir-
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Glossar

Das Enzym Caspase 1 Uberfihrt das
Zytokin Interleukin 1b, das auch als
endogenes Pyrogen bezeichnet wird,
in seine biologisch aktive Form und
spielt damit eine entscheidende Rolle
bei der Immunaktivierung.

Inflammasom-Multi-Proteinkom-
plex ein im Zellplasma lokalisierter,
aus verschiedenen Eiweil3en aufgebau-
ter Komplex, der die inaktive Form des
Enzyms Caspase 1 in ihre aktive Form
lberfihrt.

Die Citrullinierung ist ein Prozess, bei
dem die Aminosdure Arginin durch
das Enzym Peptidylarginin-Deiminase
(PAD) in Citrullin umgewandelt wird.
Der Prozess der Citrullinierung scheint
eine bedeutende Rolle in der Pathoge-
nese der Rheumatoiden Arthritis zu
spielen.

Suszeptibilitdtsgene beeinflussen
das Risiko, dass eine Krankheit aus-
bricht und fortschreitet, oder den
Schweregrad einer Erkrankung.

Préadiktoren Faktoren, die Hinweise
auf den Verlauf einer Erkrankung und
die Genesung eines Betroffenen geben
kénnen.

Prospektive Studie Uber lingere Zeit
angelegte statistische Untersuchung,
z. B. mit dem Ziel, die Haufigkeit
wahrend der Studie aufgetretener
neuer Erkrankungsfélle einer bestimm-
ten Krankheit und deren Zusammen-
hang mit vermuteten Risikofaktoren
festzustellen.

Tumornekrosefaktor alpha (TNF-_)
ist eine kérpereigene Substanz aus der
Gruppe der Zytokine, Substanzen, die
eine Rolle bei der Immunabwehr spie-
len. Die Wirkung von TNF-_ ist pro-
inflammatorisch, d. h. durch TNF-_
wird eine Entziindung im Kérper aus-
gelést oder verstdrkt.

Impressionen vom NGFN-Infektions- und Entzindungsnetz-Meeting

menausstellung und ein interessantes Rahmen-
programm umfasste. Der thematische Bogen des
Programms spiegelte die enge Verzahnung von
Grundlagenforschung und klinischer Forschung
der Arbeiten im Infektions- und Entziindungs-
netzwerk wider und spannte sich von der funk-
tionellen Genomik der angeborenen Immunab-
wehr und Inflammation (ber die ,Mikrobielle
Diversitat bei Infektionen”, ,Genetik der Wirts-
suszeptibilitat gegentiber Infektionen und chroni-
scher Entzindung” sowie ,, Infektion und Entziin-
dung” bis hin zu klinischen Anwendungen und
Perspektiven der funktionellen Genomik.

Gewebespezifische Virulenzgene

Vishva Dixit, Genentech Inc., San Francisco,
stellte seine Ergebnisse zur Aktivierung der Cas-
pase 1 durch den Inflammasom-Multi-Protein-
komplex vor. Garth Ehrlich aus Pittsburgh ging auf
Strategien zur Identifizierung gewebespezifischer
Virulenzgene bei nichttypisierbaren Haemophilus
influenzae-Stammen, die Mittelohrentziindungen
bei Kindern ausldsen kdnnen, ein. Lars Klareskog
und Stefan Schreiber erlduterten zum Themenge-
biet ,Infektion und Entziindung” auch, dass
Umweltfaktoren und Lebensstil bei Vorhanden-
sein entsprechender genetischer Faktoren den
Ausbruch einer Erkrankung begiinstigen kdnnen:
So stellte Lars Klareskog zwei Formen der rheu-
matoiden Arthritis vor, die sich u. a. durch das Vor-
handensein (anti-CP+) bzw. Fehlen (anti-CP-) von
Anticitrullin-Antikorpern im Serum der Patienten
unterscheiden. Die bei entsprechender geneti-
scher Konstellation als Folge des Rauchens auf-
tretende Citrullinierung von EiweiBen in der

Lunge und die damit einhergehende Sensibilisie-
rung des Immunsystems gegen Citrullin-modifi-
Zierte Proteine werden als mégliche Ursachen der
anti-CP+-Form der Erkrankung angesehen.

Stefan Schreiber trug die Ergebnisse seiner
Arbeiten zur genetischen Atiologie und funktio-
nellen Genomik von Morbus Crohn ein. Im Jahre
2001 war auf dem Chromosom 164 das erste Sus-
zeptibilitatsgen fur Morbus Crohn (NOD2) identi-
fiziert worden, weitere Suszeptibilitdtsgene wur-
den inzwischen auf den Chromosomen 10 und 5
entdeckt.  Epidemiologische  Untersuchungen
haben den Lebensstil in den westlichen Industrie-
nationen bei entsprechender genetischer Disposi-
tion als Ausléser fir die Manifestation der Erkran-
kung identifiziert, der Mechanismus ist jedoch
noch nicht geklart.

Ansétze fiir verbesserte

Diagnose und Therapie

Funktionelle Genomik des Multiorganversa-
gens und der Sepsis sowie die bioinformatorische
Analyse von Microarrayuntersuchungen standen
im Mittelpunkt der Ausfuhrungen zu ,Klinischer
Anwendung und Perspektiven der Funktionellen
Genomik”. Hier zeigte sich erfreulicherweise, dass
sich bereits Ansatze fiir eine verbesserte Diagno-
se und mdglicherweise auch Therapie der Sepsis
aus den Arbeiten im Infektions- und Entziin-
dungsnetzwerk ergeben haben. Charles Hinds
aus London referierte Uber funktionell-genomi-
sche Einfliisse auf das Fortschreiten und den
Krankheitsausgang bei der Sepsis und Ronald V.
Maier vom Harborview Medical Center in Seattle
stellte seine Untersuchungsergebnisse zu den mit
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klinischen Pradiktoren des Multiorganversagens
assoziierten Genexpressionsprofilen vor. Trinad
Chakraborty prasentierte die Ergebnisse seiner
Arbeitsgruppe. Diese konnte anhand der Blutpro-
ben von Polytraumapatienten, die in einer pro-
spektiven Studie analysiert wurden, reproduzier-
bare Verdnderungen in Genexpressionsprofilen
nachweisen, die bereits sehr friih Risikopatienten
fur die Entwicklung einer Sepsis erkennen lassen.
Diese Profile konnten als molekulare Marker zur
Diagnose einer Sepsis herangezogen und somit
Risikopatienten fiir eine Sepsis frilher als bisher
erfasst und einer entsprechenden Therapie zuge-
fuhrt werden. Aus der weiteren Analyse der Gen-
expressionsmuster kénnten sich dariiber hinaus

auch Hinweise auf mdgliche therapeutische
Angriffsziele ergeben. In der Arbeitsgruppe von
Gregor Bein, GieBen, wurden in Zusammenarbeit
mit dem genetisch-epidemiologischen Metho-
denzentrum (GEM) Liibeck genetische Risikofak-
toren fur die Entwicklung einer Sepsis ermittelt: So
verstarben Trager des TNF rs1800629A-Allels des
Tumornekrosefaktors alpha mit signifikanter Hau-
figkeit an einer Sepsis infolge eines Polytraumas.

Das Symposium diente den Partnern des
Infektions- und Entziindungsnetzwerks jedoch
nicht nur zur eigenen Standortbestimmung, son-
dern eréffnete durch die internationale Beteili-
gung auch den Blick sozusagen iiber den eigenen
Tellerrand hinaus und bot die Gelegenheit zum

Gedankenaustausch und zur Ankniipfung neuer
Forschungskontakte, die in den Pausen ausgiebig
genutzt wurde.

Weitere Informationen
http://www.sipage.ngfn.de/

Kontakt

Irene Ruocco

Administratives Projektmanagement des
Infektions- und Entziindungsnetzwerks
Institut fir Medizinische Mikrobiologie
der Justus-Liebig-Universitat

E-Mail:
Irene.Ruocco@mikrobio.med.uni-giessen.de

/eichen der Zeit erkennen

Pflanzengenomforscher treffen sich zum 5. P-GEM

Saskia Dombrowski

Bienvenuto und welcome! Italien, Francesco
Salamini und Roberto Tuberosa luden vom 11.
bis 14. Oktober zum 5. Plant Genome Europe-
an Meeting nach Venedig ein. Gleich zu Beginn
lernten die Teilnehmer, was italienische Gast-
freundschaft bedeuten kann. Roberto Tuberosa
leitete in seiner Eroffnungsrede die Begri-
Bungs- und Abschiedsformel ,Ciao” vom itali-
enischen ,Schiavo” ab, dessen Ursprung im
lateinischen Wort , Sclavus” liegt und demnach
mit ,Ich bin dein Diener” (bersetzt wird. Die
Gastgeber hielten ihr Versprechen und boten
vier Tage voll gepackt mit einem dichten wis-

senschaftlichen Programm gespickt mit zwei
schonen kulturellen Highlights im eigentlich so
nahen Venedig und abgerundet mit viel herzli-
cher Gastfreundschaft.

Europa und mehr

Die Plant-GEM-Veranstaltung hat sich seit
ihrer Initialisierung 2002 in Berlin nicht nur zu
einem festen Termin im jahrlichen Kongresska-
lender gemausert, sondern ist auf europaischer
Ebene als das Meeting fiir Pflanzengenomfor-
scher etabliert. Und so trafen sich in diesem Jahr
500 Wissenschaftler, die sich bei weitem nicht

ausschlieBlich aus EU-Staaten rekrutierten, son-
dern aus mehr als 50 Landern gekommen waren,
um in 10 Sessions bald 60 Vortragen zu lauschen
und sich an mehr als 250 Postern mit den Kolle-
gen auszutauschen. Erganzt durch 3 Workshops
und eine Preisverleihung ein durchaus (ippiges
Angebot fir die inzwischen viertdgige Veranstal-
tung. Thematisch betrachtet fallt auf, dass der
Anteil an Vortrdgen und Postern rund um Arabi-
dopsis thaliana Uber die Jahre stetig abgenom-
men hat, vielleicht einen allgemeinen Trend
widerspiegelnd, in der Referenzpflanze Gelern-
tes nun in anderen Pflanzen anzuwenden.

Interessantes — auch ber die Vortrége hinaus — gab es fir manche im Posteingangordner oder fast direkt vor der Tur auf dem Canale Grande in Venedig.

Spatsommerliches Wetter lud ein, den Kopf in den Pausen drauBen frei zu pusten.
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Translationale

Forschung

In diesem Sinne fragte auch Dirk Inzé von
der Universitat Gent in seinem Eréffnungsvor-
trag: ,Wie niitzlich kénnen die in Arabidopsis
gewonnenen Daten fir die Erforschung und
Verbesserung von Eigenschaften von Kultur-
pflanzen sein?” Seine Antwort machte er ab-
hangig von zwei Faktoren: Zum einen vom Grad
der Verwandtschaft zwischen Modell- und
Ackerpflanze. Zum anderen von der Art des Pro-
zesses, der in der Kulturpflanze verandert wer-
den wolle. Grundlegende, in der Evolution alte
Mechanismen wie z.B. die Regulation des
Zellzyklus oder Prozesse des Primarmetabolis-
mus seien hoch konserviert und Erkenntnisse
auch auf weiter entfernte Spezies gut iber-
tragbar, wahrend andere Vorgange z.B. stark
abhdngig von Umweltfaktoren seien oder
hochspezifisch flir einzelne Arten und damit nur
schwer Ubertragbar. Konsequenterweise resul-
tiere daraus eine Notwendigkeit fir die Fort-
setzung der Genomforschung gerade auch an
Kulturpflanzen. Um Crop Design im Hoch-
durchsatz und die aus der Analyse resultieren-
den Datenmengen sinnvoll gewahrleisten zu
konnen, rief Inzé zur Zusammenarbeit von For-
schung und Industrie auf. Translationale For-

schung sei auch Teil der Verantwortung der
Wissenschaftler.  Beeindruckendes  Beispiel
einer gelungenen Kooperation von Forschung
und Industrie ist die von Inzé vorgestellte Auto-
mated Phenotyping Plattform for Productivity
Traits, die Blatter und Wurzeln von Tausenden
Reispflanzen automatisch untersucht und mit
einem Output von 25 positiven Phanotypen pro
Jahr seit drei Jahren erfolgreich arbeitet.

Mut zur

Zusammenarbeit

zwischen Forschung und Industrie war u.a.
auch der Tenor des Workshops , Public-Private
Collaborations in the Genomic Era”. Zwar steht
diese Zusammenarbeit nicht mehr an ihrem
Beginn, aber um den anstehenden Herausfor-
derungen in der Pflanzenziichtung erfolgreich
zu begegnen, sind konzertierte Aktionen aller
Beteiligten absolut notwendig und ein Gewinn
fur alle Partner. Eine Erkenntnis, die sich auch
im 7. EU-Rahmenprogramm wiederfindet, das
Public-Private-Partnerships starker als bisher
fordert.

Wie Uberwaltigend die Resultate gut koor-
dinierter Anstrengungen sein kdnnen, prasen-
tierte der erste auf einem P-GEM vortragende
Redner eines Institutes in China. Zhang Q. von

der Universitdt in Wuhan, der die Strategien
seines Landes zur Entwicklung eines ,Grlinen
Superreis” prasentierte, und am Ende seines
Vortrags den Kommentar erntete: , Nun sei klar,
warum Europa Angst vor China habe”. Tatsach-
lich sind die Fortschritte Chinas, im Sinne einer
nachhaltigen landwirtschaftlichen Produktion
Reis zu ziichten, der mit weniger Pestiziden,
weniger Dlngemitteln und weniger Wasser
auskommt, rasant.

Schone Aussichten

Als einen Erfolg in Quantitdt und Qualitat
fasste Roberto Tuberosa das P-GEM in Italien
zusammen und entschuldigte sich augenzwin-
kernd bei den Teilnehmer, die bestehenden Vor-
urteile dem Gastgeberland gegeniiber ein ums
andere Mal nicht bestatigt zu haben — selbst
die Abschluss-Session endete fast piinktlich...

Das nunmehr 6. Plant Genome European
Meeting wird vom 3. bis 6. Oktober 2007 statt-
finden. Gastgeber 2007 ist Spanien und so wird
nach den Worten von Javier Paz-Ares im néch-
sten Jahr Sand mit Wissenschaft kombiniert
werden — dhnlich wie sich in diesem Jahr Kul-
tur und Wissenschaft in Venedig getroffen
haben: Spanien ladt die Pflanzengenomfor-
scher zum 6. P-GEM nach Teneriffa ein.

Journalisten diskutieren
mit Wissenschaftlern

Zweiter Presseworkshop des Nationalen Genomforschungsnetzes

Ein Wissenschaftler moderiert einen Workshop
flr Journalisten... kann das gut gehen? Offen-
sichtlich schon — das zeigen zumindest die
Reaktionen der Journalisten auf den Presse-
workshop des Nationalen Genomforschungs-
netzes (NGFN) in Berlin. Professor Martin
Hrabé de Angelis, Sprecher des Projektkomites
im NGFN fiihrte durch die Veranstaltung. , Sehr
gute Moderation und trotz Wissenschaftler ver-
standlich”, ,Sympathische, kompetente Mode-
ration” so lauteten einige der Bewertungen
durch die Teilnehmer.

Auch in diesem Jahr prdsentierte der
NGFN-Presseworkshop einen bunten StrauB an
Themen: es ging um Biobanken und genetische
Studien in der Bevélkerung, um die Suche nach
Ursachen und Heilung der Alzheimerkrankheit,

die genetischen Ursachen von Schizophrenie
oder etwa die Frage, ob nicht nur die Sahnetor-
te sondern auch die Gene daran Schuld haben,
dass man zunimmt. Auf einer Exkursion zum
Deutschen Rheumaforschungszentrum in der
Charite’erfuhren die Journalisten, welche mole-
kularen Werkzeuge heute fiir die Diagnose und
Prognose von chronisch-entziindlichen rheu-
matischen Erkrankungen eingesetzt werden.
Hinter dem Sammelbegriff Rheuma verbergen
sich eine Reihe von Erkrankungen mit ganz
unterschiedlicher Auspragung: Neben chroni-
schen Erkrankungen der Gelenke, Muskeln und
Sehnen zdhlen auch chronische Entziindungen
des Bindegewebes und die Autoimmunkrank-
heit systemischer Lupus erythematodes (SLE)
dazu. Wie dramatisch diese Erkrankungen das

Leben der Betroffenen beeinflussen konnen,
zeigte sich im Gesprach mit Patientinnen, die
zusammen mit dem Rheumatologen Dr. Thomas
Héupl den Verlauf ihrer Erkrankung schilderten
und wie sich ihr Leben dadurch verandert hat.
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Seit 2001 widmen sich die Forscher in dem
vom BMBF finanzierten NGFN der Funktions-
analyse des menschlichen Genoms. Sie fokus-
sieren sich dabei auf die Erforschung der gene-
tischen Ursachen von hdufigen Krankheiten.
Dazu gehoren Krebs, Infektionen und Entziin-
dungen, umweltbedingte Erkrankungen zum
Beispiel Allergien, Herz-Kreislauf-Erkrankun-
gen und Erkrankungen des Nervensystems wie
Parkinson, Depressionen und Alzheimer. lhnen
allen ist gemeinsam, dass ihre Ursache sich
nicht auf die Mutation eines einzelnen Gens
zurlckfihren Iasst, sondern dass sie vielmehr
durch das komplexe Zusammenspiel vieler
unterschiedlicher Gene entstehen kdnnen.
Zusatzlich kompliziert sich das Ganze noch
dadurch, dass auch Umweltfaktoren die Ent-

wicklung dieser Krankheiten beeinflussen. Dies
verdeutlichte auch der Vortrag von Privatdo-
zent Dr. Michael Kabesch. Kabesch untersucht,
welche molekularen Mechanismen bei der Ent-
stehung von Asthma und Allergien eine Rolle
spielen. Aufgrund eines Gendefekts fehlt bei 50
Prozent aller Europder ein bestimmtes Entgif-
tungsenzym. , Dieser Mangel allein birgt noch
kein erhohtes Risiko an Asthma zu erkranken”,
berichtete Kabesch. ,Doch Kinder, denen diese
Enzym in der Lunge fehlt und die gleichzeitig
Zigarettenrauch ausgesetzt sind, haben ein
dramatisch erhohtes Risiko, an Asthma zu
erkranken und auch die Schwere der Erkran-
kung ist deutlich erhoht.” Die genetische Ana-
lyse wiirde es nun ermdglichen, Kinder mit die-
sem Enzymdefekt zu ermitteln und bei ihnen

darauf zu achten, dass sie in einer mdglichst
rauchfreien Umgebung aufwachsen.

.lhre wichtige Aufgabe ist es nun, die
erhaltenen Informationen nach auBen zu kom-
munizieren” wandte sich Hrabé de Angelis zum
Abschluss an die Journalisten. ,Denn welcher
Arzt oder Normalbirger liest schon Zeitungen
wie nature und Science, in denen Ergebnisse
aus dem NGFN veréffentlicht werden?” Die
+AuBenkommunikation” diirfte gelingen: Bei
einer Umfrage unter den teilnehmenden Jour-
nalisten beurteilten 100 Prozent den Workshop
als eine gute Unterstltzung flr ihre Arbeit,
besonders auch durch die gut organisierte
Exkursion in der Rheumaklinik der Charite’, und
viele gaben an, interessante Anregungen fiir
zukiinftige Themen erhalten zu haben.

Netzwerkpower

Erste ETNA-Sommerschule in Deutschland

Leuchttirme, Cluster und Networking sind Ber-
griffe, die Antragsteller heutzutage virtuos
beherrschen mussen, um erfolgreich zu sein.
Die dahinter stehende Schnittmenge ist nicht
mehr oder weniger als, was man eigentlich als
Kooperation bezeichnet. Diese wiederum ist
seit Jahrhunderten Markenzeichen erfolgrei-
cher Forschung und Wissenschaft. Zusammen-
arbeit hilft, die eigene Position zu definieren
und diese durch die Integration zusatzlicher
Expertise zu stdrken. Synergiebildungen erlau-
ben es, die eigene Spezialisierung voranzutrei-
ben, um gleichzeitig Vielfalt zu ermdglichen.
Binsenweisheiten, die eigentlich kaum der
Rede wert waren, wenn es nicht immer noch
Ausnahmen wadren, die diese Regel bestatig-
ten. Ausnahmen, welche die Genomforschung
erst ermoglichen und durch diese getrieben
werden.

Seit mehreren Jahren existiert ein Netz-
werk von vier ostdeutschen Forschungseinrich-
tungen, deren gemeinsamer Nenner neben der
geographischen Lage, die genomweiten For-
schungsansatze und Pflanzen als Untersu-
chungsobjekte ausmachen. Das Institut fiir
Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung
in Gatersleben (IPK) hatte die Idee und begei-
sterte mit dieser das Institut fiir Pflanzenbio-
chemie in Halle (IPB), das Max-Planck-Institut
fiir Chemische Okologie in Jena (MPI-ICE) und
das Max-Planck-Institut fiir Molekulare Pflan-

zenphysiologie in Potsdam-Golm (MPI-MP).
Alle vier gemeinsam griindeten das ,PlantMet-
Net".

Als ein sichtbares Zeichen dieser Koopera-
tion organisierte das ,PlantMetaNet" die erste
ETNA-Sommerschule. ETNA steht fiir , Europe-
an Training and Network Activity” und wird
finanziell durch das 6. Forschungsrahmenpro-
gramm der EU unterstiitzt. GABI, das deutsche
Pflanzengenomprogramm, setzte zusammen
mit dem ERA Net Plant Genomics lediglich den
Impuls und integrierte weitere Partner wie die
Universitat Potsdam und das Max-Planck-Insti-
tut fiir Zichtungsforschung in Kéln vor Ort.

Alleinstellungsmerkmal von ETNA ist die
Verbindung von Pflanzengenomforschung und
Bioinformatik auf der einen und von Theorie
und Praxis auf der anderen Seite. Hands on
Science soll helfen, das theoretische Wissen mit
den praktischen Erfahrungen zu kombinieren.
Ziel ist es, jahrlich wechselnde Themen auf dem
Gebiet der Pflanzengenomforschung und Bio-
informatik in einem Kurs an der jeweils besten
Einrichtung in Europa zu organisieren. Die
finanzielle Basis hierfir legt der EU-Antrag.

Die erste ETNA-Sommer-Schule

wurde am Max-Planck-Institut fir Mole-
kulare Pflanzenphysiologie in Potsdam-Golm
organisiert. Gerade rechtzeitig zum Kursbeginn
wurde ein Containergebdude fertig gestellt.

Um das aus allen Nahten platzende Institut zu
entlasten, wurden die 17 Teilnehmer des 10-
tdgigen Sommerkurses aus ganz Europa zu
dessen ersten externen Nutzern. Der gastge-
benden Einrichtung geblihrt ein besonderer
Dank. Ohne die Unterstlitzung vor Ort und die
vielen fleiBigen Helfer im Hintergrund ware der
Erfolg von ETNA nicht mdglich gewesen.

Themenschwerpunkt der ersten ETNA-
Sommer-Schule war die Methode der Metha-
bolitenanalyse zur Genfunktionsaufklarung.
Diese Methode wurde vor knapp 10 Jahren am
Golmer Institut entwickelt und als ,Metaboli-
ten Profiling” etabliert. Die Analysegerate
erreichten eine praktikable GroBe, Robustheit
und den notwendigen Probendurchsatz. Die
erste vollstandig vorliegende Pflanzengenom-
sequenz (Arabidopsis thaliana) war bereits auf
die Zielgeraden eingebogen. Die Kombination
von Analytik und Genominformation verhalf
dem Institut innerhalb kirsteter Zeit zu welt-
weitem Ansehen und der Genomforschung zu
einem neuen Werkzeug. Eine Firmenausgriin-
dung mit heute weit (iber 100 Angestellten
belegt eindrucksvoll die Praxisrelevanz dieser
Idee.

Das Programm

der ersten ETNA-Sommer-Schule gestalte-
ten die PlantMetaNet-Partner gemeinsam mit
Partnern im In- und Ausland. Neben der unter-
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Impressionen von der EU Summer School 2006

schiedlichen Fokussierung der jeweiligen Plant-
MetaNet-Einrichtungen bei der Anwendung
der Methode, konnten so auch unterschiedliche
Verfahrensweisen bei der Dateninterpretation
und Auswertung in das Kursprogramm inte-
griert werden. Ein Ziel der Organisatoren war
es, den Teilnehmern deutlich zu machen, dass
der Stein der Weisen noch nicht gefunden
wurde. Je nach Fragestellung und Objekt miis-
sen Methoden, Analyse und Bioinformatik
angepasst und teilweise neu entwickelt wer-
den. Das Forschungsfeld ist ein dynamisches
und verdndert sich durch technologische Ent-
wicklungen stetig weiter. Auch die PlantMet-
Net-Partner treiben diese Entwicklungen voran.

Die Bedeutung von Standards und von
strukturierten Ressourcen bildeten Schwer-
punkte in den Vortragen. Nigel Hardy von der
Universitat Wales in Aberystwyth, Sean May
vom Nottingham Stockcenter in England und
Heiko Schoof vom Kélner Max-Planck-Institut
berichteten von den laufenden internationalen
Aktivitaten zur Standardisierung.

Diese sowie samtliche Vortrage, die
wahrend der Sommerschule gehalten wurden,
kénnen auf den ETNA-Webseiten (s.u.) einge-
sehen werden.

Die Platze fiir ETNA sind limitiert und wer-
den nach einem transparenten Auswahlverfah-
ren vergeben. Damit die durch den Praxisteil
vorgegebene Limitierung nicht nachteilig wirkt,
ist diese Transparenz fiir den Erfolg von ETNA
notwendig. Darliber hinaus soll ein Kursbuch
im Friihjahr des kommenden Jahres erscheinen,
um einem breitem Publikum Zugang zu dem in
den Vortrdgen vermittelten Wissen zu gewahr-
leisten. Diese Form des Wissenstransfers wurde
bei einer im vergangenen Jahr in Ljubljana (Slo-
wenien) organisierten Sommerschule etabliert
und hat sich bewahrt (s. GenomXPress 3/05 S.
39). Uber 500 wissenschaftliche Einrichtungen
und Bibliotheken in Europa bekamen das Kurs-
buch dieser 2005 organisierten Sommerschule
kostenfrei Uibersandt. Dariiber hinaus kann es
von den Internetseiten als PDF Datei herunter-
geladen werden.

Fiir den experimentellen Teil

der ETNA-Summer-School wurden Pflan-
zen des Modellsystems Arabidopsis thaliana
mit nicht letalen Konzentrationen eines
Unkrautbekdmpfungsmittels bespriiht, geern-
tet und auf einer Analyseplattformen auf Ver-
anderungen im Stoffwechsel untersucht. Im
Vorfeld von ETNA gab es bereits einen ersten

Testlauf. Die damals gewonnen Proben wurden
an alle MetaNet-Partner verschickt, um im
jeweiligen Institut analysiert zu werden. Neben
der spezifischen Expertise im Primér- oder
Sekundarstoffwechsel bzw. mit unterschiedli-
chen Analysegeraten, wird so auch die Frage
der Vergleichbarkeit von Experimenten beriihrt.
Ein integrierter Datensatz von diesem Vorexpe-
riment und den vor Ort von den Teilnehmern der
ETNA-Sommerschule durchgefihrten Experi-
menten wurde wahrend des Kurses verrechnet
und ausgewertet. Die Ergebnisse waren so
spannend, dass die Organisatoren nun sogar
Uberlegen, ob diese in einem wissenschaftli-
chen Magazin veréffentlicht werden kdnnen.

ETNA-Exkursionen

Die Bedeutung der Methode der Hoch-
durchsatzmetabolitenanalyse fiir ein forschen-
des Unternehmen wurde wahrend einer Exkur-
sion nach Berlin beeindruckend dokumentiert.
Die Metanomics GmbH, eine Tochter der BASF
Plant Science, ist weltweiter Technologieftihrer
auf diesem Gebiet. Genomforschung im indu-
striellen MaBstab beeindruckte ,Schiler” und
LLehrer” zugleich. Zu erleben, wie leicht die
zuvor mihevoll von Hand durchgefihrten
Experimente einem Roboter ,von der Hand
gehen”, war nur im ersten Moment etwas
erniichternd. Die Fragestellungen in Industrie
und akademischer Forschung sind unterschied-
lich und das ohne die Manufaktur , Forschung”
diese industriellen Anwendungen nicht existie-
ren wirden, bestérkte dann die jungen Kolle-
gen in ihrer Arbeit.

Weitere Exkursionen gab es am Wochen-
ende. Diese flihrten zum preuBischen Erbe nach
Potsdam und Berlin.

Voll des Lobes

fir die Organisatoren waren alle Teileneh-
mer und ,Lehrer” der ersten ETNA-Sommer-
schule. Das PlantMetaNet hat unter Beweis
gestellt, dass Networking sich lohnt. Nicht nur
durch die Kombination von Wissen, sondern
auch im Bewusstsein, dass die Hauptaufgabe
der Institute internationale Spitzenforschung
ist. Es war die Arbeitsteilung zwischen den
PlantMetaNet-Partnern, die den ersten ETNA-
Sommerkurs erfolgreich gemacht hat. Dafr gilt
es allen Organisatoren zu danken.

Weitere Informationen:
WWW.eu-summer-school.org
www.plantmetnet.de
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Technologiefiihrer — Grundlagen,
Anwendungen, Trends

Orientierungshilfe fiir heute und morgen

Dieser Technologiefiihrer hat ehrgeizige Ambi-
tionen: Der Umschlagtext beschreibt die Neu-
erscheinung als Nachschlagewerk und Lese-
buch fiir den technologisch Interessierten aus
Gesellschaft, Politik, Wirtschaft und Forschung,
welches Technik von heute und morgen ver-
standlich erkldren méchte und dberdies auch
durch seine orientierende Strukturierung und
Auswahl aus der Vielfalt und Datenfiille zu
neuen Ideen anregen mochte.

Tatsdchlich beschreiben in 13 Kapiteln
mehr als 100 Experten in einheitlich geglieder-
ter und mit fast 1000 Abbildungen und Tabel-
len reichlich illustrierter Weise wesentliche
Technologiefelder in ihren Grundlagen, heuti-

gen Anwendungen und zukiinftigen Herausfor-
derungen und Trends. Das Ganze wird mit Kon-
text- und weiterflihrenden Verweisen vertieft
und durch ein ausflhrliches Sachwortverzeich-
nis erganzt und ist gerade auch in seinem Spek-
trum beeindruckend: Materialien, Elektronik /
Photonik/Mikrotechnik, Informations- und
Kommunikationstechnologien, biologische
Technologien, Gesundheit und Erndhrung,
Kommunikation und Wissen, Mobilitdt und
Transport, Energie und Ressourcen, Bauen und
Wohnen, Freizeit und Lebensstil, Produktion
und Unternehmen, Sicherheit und Verteidigung
sowie Umwelt und Natur sind die ausgewahl-
ten Themenfelder. Der Herausgeber, Hans-Jorg

Bullinger — Prasident der Fraunhofer-Gesell-
schaft, und sein Beirat mochten in Zeiten des
strukturellen Wandels von der Industrie- zur
Wissensgesellschaft dem Leser die Maglichkeit
bieten, sich der Herausforderung, die Welt
zumindest prinzipiell rational nachvollziehen zu
kénnen, zu stellen. Ob dies gelingt, kann nur
der kurzweilige Selbsttest zeigen. — Zukunft
kompakt, fur einen miindigen Leser.

Technologiefiihrer

Hans-Jérg Bullinger (Hrsg.),
Springer-Verlag 2007, 558 Seiten,
Hardcover, 79,95 Euro,

ISBN: 978-3-540-33788-1

Biologischer Pflanzenschutz im Freiland

Pflanzengesundheit im Okologischen Landbau

BBA-Wissenschaftler geben Buch heraus, das als erstes im deutschsprachigen Raum

einen kompakten Uberblick iiber alternative PflanzenschutzmaBnahmen gibt

Die Krankheiten und Schaderreger, die dem
Oko-Landwirt auf dem Feld zu schaffen
machen, sind dieselben, die auch sein konven-
tionell arbeitender Kollege bekampft. Da
jedoch im Okoanbau keine synthetischen Pesti-
zide zum Einsatz kommen, stehen 6ékologisch
wirtschaftende Betriebe vor anderen, teils
neuen, teils altbekannten Problemen. Vorbeu-
gende MaBnahmen wie Bodenbearbeitung,
Standort- und Sortenwahl, Fruchtfolgegestal-
tung oder die Einbindung von Niitzlingen sind
das Fundament, auf denen die Pflanzenge-
sundheit im Okologischen Landbau ruht. Pflan-
zenschutz- und Pflanzenstarkungsmittel natir-
licher Herkunft bilden hingegen die Spitze der
MaBnahmenpyramide. Bisher musste man sich
das notige Wissen Uber die Regulierung der

Unkrauter, Krankheiten und Schadlinge im
Okolandbau aus verschiedenen Quellen miih-
sam zusammensuchen. Das ertibrigt sich nun,
dank des kiirzlich erschienenen Buches "Biolo-
gischer Pflanzenschutz im Freiland”, das Wis-
senschaftler der Biologischen Bundesanstalt
fir Land- und Forstwirtschaft (BBA) herausge-
geben haben. Es richtet sich an Landwirte,
Gartner, Berater, Studierende aber auch all jene
Landwirte, die nach Alternativen zur Chemie
suchen.

"Zum ersten Mal liegt damit das Know-
How aus diesem Sektor gebtindelt vor", erklart
Dr. Stefan Kiihne. Der Wissenschaftler von der
BBA freut sich, als einer der drei Herausgeber
und Autor quasi Geburtshelfer der im Ulmer-
Verlag erschienenen Publikation zu sein. "Es ist

das erste Buch im deutschsprachigen Raum
zum Pflanzenschutz im Okolandbau, das sich
wirklich mit allen Kulturen von Ackerpflanzen
Uber Obst bis zum Weinbau beschaftigt”, so
Kihne.

Eine weitere Besonderheit ist das Kapitel
Uber Vorratsschutz, als wichtiges Bindeglied
zwischen Erzeuger und Verbraucher. "Durch
unsachgeméBe Lagerung entstehen groBe wirt-
schaftliche Verluste im Okosektor und in der
Literatur finden sich kaum Informationen dari-
ber", erklart der BBA-Wissenschaftler. Solche
Licken haben die Macher aufgespiirt und
geschlossen. Dazu galt es, den richtige Exper-
ten zum jeweiligen Thema zu finden. Fiindig
wurden die Herausgeber bei den Beratungs-
diensten und Landesanstalten der Lander, an
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den Universitaten Bonn, Goéttingen, Kassel-
Witzenhausen und Tiibingen sowie der For-
schungsanstalt fiir Landwirtschaft in Trent-
horst.

Gut die Halfte der 41 Autoren stammt aus
der Biologischen Bundesanstalt, in deren Insti-
tuten die Suche nach alternativen Methoden
seit langerem professionell betrieben wird.
"Die Herausforderung bestand darin, die ver-
schiedenen Experten unter einen Hut zu brin-

gen", so Kiihne. Herausgekommen ist ein 288
Seiten starkes, gut strukturiertes Handbuch fir
die Praxis. Geordnet nach Kulturen und Scha-
derregern, illustriert mit rund 250 farbigen
Abbildungen, beschreibt es vorbeugende und
alternative  MaBnahmen, Mechanismen der
biologischen Selbstregulation, listet Mittel und
gibt Hinweise auf weiterflihrende Literatur.
Neben dem modernen Wissen aus der For-
schung erschlieBt es auch den alten bauerli-

chen Erfahrungsschatz, der bei einer ganzheit-
lichen Betrachtungsweise nicht fehlen darf.

Biologischer Pflanzenschutz im Freiland.
Pflanzengesundheit im Okologischen
Landbau

Stefan Kiihne, Ulrich Burth, Peggy Marx (Hgr.)
Eugen Ulmer Verlag, Stuttgart, 2006
ISBN-13:978-3-8001-4781-6,

288 S.; 250 Abbildungen, 59,90 Euro
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CeBiTec-Symposium ,The Future of Genome Research in the Light of Ultrafast Sequencing Technologies”,
Zentrum fiir interdisziplindre Forschung (ZiF), Universitat Bielefeld, 4. bis 6. Juli 2007

Das Centrum fiir Biotechnologie (CeBiTec) der Universitat Bielefeld veranstaltet zusammen mit
dem GenoMik-Plus Netzwerk "Funktionelle Genomforschung an Bakterien fiir den Umwelt-
schutz, die Landwirtschaft und die Biotechnologie" vom 4. bis 6. Juli 2007 am Zentrum fiir inter-
disziplindre Forschung (ZiF) das internationale Symposium "The Future of Genome Research in
the Light of Ultrafast Sequencing Technologies". Das Symposium dient dazu, die verschiede-
nen Konzepte auf dem Gebiet ultraschneller Hochdurchsatz-Sequenziermethoden darzustellen,
die sich aus den revolutiondren Technologien ergebenden Anforderungen an die Bioinformatik
zur Auswertung riesiger Datensatzen zu definieren sowie erste Anwendungsbeispiele aus den
Gebieten der Genomforschung an Mikroorganismen, Pflanzen sowie Tier und Mensch zu pra-

sentieren.

- Genomforschung an Nutztieren

Weitere Informationen:

und

Die folgenden Themen stehen im Mittelpunkt der Veranstaltung:

- Grundlagen und Zukunftsaspekte von neuen ultraschnellen Sequenziertechnologien
- Erzeugung und bioinformatische Bearbeitung groBer Sequenzierdatensatze

- Sequenzierung mikrobieller Genome und Metagenome

- Genomanalyse landwirtschaftlich genutzter Pflanzen

- Humangenomforschung und medizinische Implikationen
Als Vortragende werden renommierte Wissenschaftler aus Europa, Asien und den Vereinigten Staaten von Amerika erwartet.

Prof. Dr. A.PUhler, Universitat Bielefeld, Lehrstuhl fiir Genetik, Postfach 100 131
Tel. 0521-106-5607, Fax: 0521-106-5626, Puehler@Genetik.Uni-Bielefeld.DE

Dr. W. Selbitschka, Geschaftsfihrer des, GenoMik-Plus Netzwerks
Universitat Bielefeld, Lehrstuhl fiir Genetik, Postfach 100 131
Tel. 0521-106-5604, Fax: 0521-106-5626, Werner.Selbitschka@Genetik.Uni-Bielefeld.DE

Science Digest

Diese und weitere Meldungen der letzten drei Monate finden Sie im Internet unter www.gabi.de

Auf dem Weg zum

entschliisselten Neandertaler

Auf dem Weg zur Entschlisselung des
Neandertaler-Erbguts sind zwei internationale
Forscherteams einen groBen Schritt weiterge-
kommen: Zum ersten Mal gelang es ihnen,
groBere Stlicke aus dem Genom des Frithmen-
schen zu analysieren und sie zudem mit Erb-
gutteilen von Schimpanse und modernem Men-
schen zu vergleichen. Demnach begann die
Trennung der Linien von Homo sapiens und
Neandertaler vor 700.000 bis 500.000 Jahren
und war vor etwa 400.000 Jahren abgeschlos-
sen. Auf eine Vermischung nach dieser Zeit fan-
den die Forscher keine Hinweise. Der aktuelle

Erfolg zeige, dass eine vollstandige Sequenzie-
rung des Neandertalergenoms entgegen friihe-
rer Beflrchtungen mdglich sei. Bislang kannten
Wissenschaftler vom Neandertaler lediglich
kurze Erbgutstiicke aus den Mitochondrien,
den so genannten Kraftwerken der Zelle. Die
sehr viel interessantere DNA aus dem Zellkern
zu entschliisseln, scheiterte dagegen an einer
ganzen Reihe von Problemen. So hat sich das
Erbmaterial im Lauf der Jahrtausende zersetzt,
so dass heute nur noch kleine Bruchstticke vor-
handen sind. Auch sind fast alle Neandertaler-
Uberreste mit DNA-Proben der Menschen iiber-
sat, die sie gefunden oder untersucht haben.
Zwei Forscherteams nutzen nun jedoch ein

38.000 Jahre altes Oberschenkelknochenfrag-
ment aus einer Hohle in Kroatien, das gut
erhalten und gleichzeitig kaum mit menschli-
chem Erbgut verunreinigt war fiir ihre Arbeiten.
Die Analyse zeigte, dass der groBte Teil des Erb-
materials von Pflanzen und Mikroorganismen
stammten, die den Knochen im Lauf der Zeit
besiedelt hatten, und nur etwa sechs Prozent
von einem Neandertaler. Den Wissenschaftlern
gelang es, Stlicke dieses Erbmaterials in kleine
ringformige DNA-Molekiile aus Bakterien ein-
zubauen und auf diese Weise etwa 65.000 Bau-
steinpaare des Neandertaler-Erbguts zu ent-
schlisseln. Alternativ wurden DNA-Stiickchen
an kleine Kugeln gekoppelt und diese direkt
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mithilfe der so genannten Pyrosequenzierung
sequenziert. Auf diese Weise erhielten die For-
scher Informationen (ber rund eine Million
Basenpaare. Das ist bei einer geschatzten
GesamtgroBe des Neandertalergenoms von
mehr als drei Milliarden Bausteinpaaren zwar
immer noch recht wenig, zeigt aber, dass die
Methode prinzipiell funktioniert. In etwa zwei
Jahren soll ein grober Entwurf des gesamten
Erbguts vorliegen. Hierflir bendtigte man ca.
zwei bis vier Gramm Knochenmaterial.

Quelle: Nature, Bd. 444, S. 330, Science, Bd.
314, S 1113; BdW 16.11.2006

Stammzell-impfung

gegen Lungenkrebs

Der neue Impfansatz basiert auf der Ahn-
lichkeit zwischen Krebszellen und den Zellen
eines Embryos: Beide wachsen in klumpenarti-
gen Strukturen, beide sind von einer externen
Nahrstoffversorgung abhéngig und beide
besitzen einige ungewdhnliche EiweiBstruktu-
ren auf ihrer Oberflache, die zum Teil sogar
identisch sind. Wirde es also gelingen, die Kor-
perabwehr auf embryonale Stammzellen anzu-
setzen, musste sie gleichzeitig auch die Krebs-
zellen erkennen und bekdmpfen, so die Idee.
Um das zu testen, injizierten die Forscher Mau-
sen embryonale Stammzellen und pflanzten
ihnen einige Tage spater Lungenkrebszellen
unter die Haut. Das Ergebnis: Wéhrend unbe-
handelte Tiere nach dieser Prozedur zu 100
Prozent Tumoren in der Lunge entwickeln, blie-
ben von den geimpften Mausen 80 Prozent vol-
lig gesund. Wurden die Stammzellen zusatzlich
noch mit Zellen gekoppelt, die ein immunsti-
mulierendes Protein produzierten, waren sogar
alle Mause vor der Krankheit geschitzt. Die
Impfung bewahrte sich auch, als die Forscher
den Effekt von Zigarettenrauch auf die Lunge
simulierten: Hier waren noch nach 27 Wochen
noch 90 Prozent der Mause tumorfrei, und
selbst diejenigen, die erkrankt waren, litten nur
unter sehr viel kleineren Tumoren als ihre unbe-
handelten Artgenossen. Trotzdem sei es viel zu
friih, um Gber eine Anwendung beim Menschen
nachzudenken. So zeige die Erfahrung, dass
Krebsbehandlungen bei Nagetieren fast immer
erfolgreicher seien als beim Menschen. Auch
sei nicht klar, ob die Impfung nicht schwerwie-
gende Nebenwirkungen habe und das Immun-
system beispielsweise die eigenen Stammzellen
angreift.
Qulle: Nature, DOI: 10.1038/news061106-
17; BdW 14.11.2006

Was Spinnen und Chilis

gemeinsam haben

Eigentlich sind die Gifte von Spinnen,
Skorpionen und Kegelschnecken schon sehr gut
untersucht: Sie wirken auf das Nervensystem
von Saugetieren, indem sie die Signalweiterlei-
tung an den Nervenzellen blockieren und so
Lahmungen, Schockzustédnde oder sogar den
Tod verursachen. Warum diese Gifte jedoch an
der Kontakt- oder Eintrittsstelle heftige, bren-
nende Schmerzen und Entziindungen verursa-
chen, war bislang nicht bekannt. Daher unter-
suchten Forscher nun das Gift der zu den Vogel-
spinnen gehérenden Baumspinne Psalmopoeus
cambridgei, die auf den Westindischen Inseln
heimisch ist. Das Spinnengift enthielt drei kurze
EiweiBfragmente, die den Toxinen von Kegel-
schnecken und anderen Spinnenarten &hnel-
ten, zeigte die Analyse. Ihre Wirkung war
jedoch genau entgegengesetzt: Wahrend die
bisher analysierten Gifte Nervensignale stop-
pen, brachten die neuentdeckten Substanzen
die Nerven dazu, loszufeuern. Dazu dockten sie
an eine Gruppe von Erkennungsmolekiilen oder
Rezeptoren an, die fiir die Wahrnehmung von
Hitze und Schmerz zustandig ist. Die gleichen
Rezeptoren sind auch der Angriffspunkt des
Chili-Scharfmachers Capsaicin, schreiben die
Forscher. Die Folgen dieser Strategie zeigten
sich, als die Wissenschaftler einer Maus das
Spinnengift in den Schwanz injizierten: Die
Stelle schwoll an, wurde heiB und bereitete
dem Tier augenscheinlich Schmerzen — genau-
s0, wie es zuvor schon fiir Capsaicin beschrie-
ben wurde. Allerdings dockt das Vogelspinnen-
gift an einer andere Stelle der Rezeptoren an
als das Capsaicin, berichten die Forscher.
Dadurch kénnen die Spinnen im Gegensatz zu
Chilis nicht nur Sdugetieren, sondern auch
Vogeln Schmerzen bereiten. Das ist auch
durchaus sinnvoll: Chilis verteilen ihren Samen
mithilfe von Vdgeln, von denen sie sich fressen
lassen, wahrend sie Sdugetiere genau davon
abhalten wollen. Vogelspinnen haben dagegen
weder ein Interesse daran, von Vogeln gefres-
sen zu werden, noch von Saugetieren.
Quelle:: Nature, Bd. 444, S. 208; BdW
09.11.2006

Versorgung aus der Luft

Der dichte Dunst auf dem Saturnmond Titan
ahnelt dem Nebel, der die Atmosphare in der
Friihzeit der Erde pragte. Das schlieBen amerika-
nische Forscher aus den Ergebnissen von Labor-
versuchen, in denen sie Gasmischungen mit UV-
Licht bestrahlten, deren Zusammensetzungen

denen von Erd- und Titanatmosphare entspra-
chen. Dabei bildeten sich in beiden Fallen winzi-
ge Kdrnchen aus organischen Verbindungen, die
nicht nur das Klima beeinflussen, sondern auch
als Bausteine und Nahrung fir friihe Lebensfor-
men dienen konnen. Die Ergebnisse bestdtigten
die bereits frither geduBerte Vermutung, Titan
kénne als Modell fiir die Bedingungen auf der
frihen Erde dienen, erklaren die Forscher. Im
ersten Schritt ihrer Studie simulierten die For-
scher die Bedingungen auf Titan. Er besitzt als
einziger Mond unseres Sonnensystems eine
dichte Atmosphare, die hauptsachlich aus Stick-
stoff und Methan besteht. AuBerdem finden sich
dort winzige Partikel aus verschiedenen organi-
schen Verbindungen, die nach Ansicht von Wis-
senschaftlern durch das Einwirken von UV-Licht
aus den beiden Hauptkomponenten entstehen.
Genau diese Reaktionen simulierten nun die For-
scher im Labor: Sie bestrahlten verschiedene
Methan-Stickstoff-Gemische mit UV-Strahlung
und analysierten, welche Substanzen und Parti-
kel sich bildeten. Das Ergebnis: Durch die ener-
giereiche Strahlung entstanden nahezu runde
Partikel mit einem Durchmesser von etwa 50
Nanometern, die neben kleineren organischen
Molekilen wie Acetylen und Ethylen auch lang-
kettige Kohlenwasserstoffe, aromatische Verbin-
dungen wie Benzol und stickstoffhaltige Sub-
stanzen wie Cyanwasserstoff enthielten. Sowohl
GroBe als auch Zusammensetzung der Kérnchen
stimmten dabei mit den Daten Uberein, die die
Raumsonde Cassini-Huygens in der Titanatmos-
phare ermittelt hat, so die Forscher. Im zweiten
Schritt ihrer Untersuchung fligten die Wissen-
schaftler ihrem Gasgemisch noch Kohlendioxid
hinzu und erzeugten damit eine Atmosphare,
wie sie vermutlich auf der friihen Erde geherrscht
hat. Unter diesen Voraussetzungen bildeten sich
sogar noch mehr Partikel, die eine &hnliche
Zusammensetzung hatten wie die in der simu-
lierten Titanatmosphare. Insgesamt konnten auf
diese Weise jedes Jahr hundert Millionen Tonnen
organisches Material entstanden sein, berech-
neten die Forscher. Die Partikel waren ihrer
Ansicht nach eine reichhaltige, global verfiigha-
re Quelle von Nahrung und Bausteinen fir das
beginnende Leben auf der Erde. Gleichzeitig
sorgten sie wohl auch fir ein angenehmes
Klima: Sie filterten die schadlichen UV-Strahlen
aus dem Sonnenlicht heraus, lieBen aber sicht-
bare und infrarote Anteile durch, so dass sich die
Erdoberflache aufheizen konnte.

Quelle: PNAS DOI:
10.1073/pnas.0608561103; BdW
07.11.2006
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Doppelt gebrochen

hélt besser

Forscher von der Harvard-Universitdt in
Boston haben mithilfe eines ausgekliigelten
Experiments herausgefunden, dass optisch
aktive Flissigkeiten einen Lichtstrahl in zwei
Teile aufspalten kénnen. Sie haben somit eine
schon langer diskutierte Theorie bestatigt, der-
zufolge ein Lichtstrahl an der Grenzflache einer
derartigen Flussigkeit unter zwei verschiedenen
Winkeln gebrochen wird. Die GréBe dieses Win-
kels hangt dabei von der Konzentration der in
der Fllssigkeit umherschwimmenden chiralen
Molekiile ab. Die Forscher glauben, dass ihr
Experimentaufbau zur Untersuchung einer Viel-
zahl derartiger Molekiile geeignet ist. In gewis-
ser Weise verhalt sich eine chirale Flussigkeit
ebenso wie ein doppelbrechender Kristall, etwa
Calcit. In diesem wird die Doppelbrechung
durch die interne Kristallstruktur hervorgerufen
— die Geschwindigkeit des Lichts ist entlang
verschiedener Achsen des Kristalls unterschied-
lich. Eine chirale oder optisch aktive Flissigkeit
hingegen besteht aus einer Suspension eines
Molekiils, das in zwei zueinander spiegelbildli-
chen (chiralen) Versionen vorliegt. Die in der
Fachwelt als rechts- oder linkhandig bezeich-
neten Formen eines chiralen Molekdils wechsel-
wirken auf unterschiedliche Weise mit zirkular
polarisiertem Licht. Da linear polarisiertes Licht
in gewisser Weise nichts weiteres als eine Uber-
lagerung von rechts- und links-zirkular polari-
siertem Licht darstellt, wird ein Lichtstrahl an
der Grenzflache zwischen einer chiralen Fliis-
sigkeit und Luft wie in Calcit in zwei Teile auf-
gespalten. Im Vergleich zu einem doppelbre-
chenden Kristall ist der Winkel zwischen den
beiden Strahlen in der chiralen Fliissigkeit aller-
dings winzig klein — er macht nur etwa den
zehntausendsten Teil eines Grades aus. Die bei-
den Forscher benutzten daher in ihrem Experi-
ment hintereinander aufgestellte Behdlter in
Form von Prismen, die in abwechselnder Folge
mit jeweils der links- oder der rechtshandigen
Version eines chiralen atherischen Ols gefiillt
waren. Auf diese Weise konnte der Winkel zwi-
schen den beiden Strahlen vergroBert werden,
so dass sich der Effekt mittels einer hochauflé-
senden Kamera visualisieren lieB, sagen die
Forscher. Nach diesem Pilotexperiment wollen
sie ihren Experimentieraufbau nun zur Studie
einer Reihe chiraler Fliissigkeiten einsetzen.
Quelle: Physical Review Letters Band 97 Arti-
kel 173002, BdW 07.11.2006

Wirbeltier-Urahnen ohne Hirn

Einem drei Zentimeter langen, weiBen Klum-
pen ist jetzt eine einmalige Ehre zuteil geworden:
Der in der Ostsee lebende Wurm Xenoturbella bil-
det einen eigenen Stamm — einen von nur 32
Stammen, die es im Tierreich gibt, berichten nun
britische Forscher. Andere Tierstdmme sind bei-
spielsweise die Chordatiere, zu denen die Wirbel-
tiere und andere Tiere gehéren, die im Ricken
einen stltzenden Stab um das Nervengewebe
besitzen, sowie die Weichtiere (Muscheln,
Schnecken und Tintenfische), die GliederfiiBer
(Spinnen, Insekten und Krebstiere) oder die Sta-
chelhduter (Seesterne, Seegurken und Seeigel).
Xenoturbella interessiert die Evolutionsforscher
vor allem deswegen, weil es zusammen mit den
Chordatieren, den Stachelhdutern und den Kie-
menlochtieren zu den so genannten Neumiindern
gehort. Bei dieser Tiergruppe geht der Mund
wahrend der embryonalen Entwicklung nicht aus
dem "Urmund" hervor, der ersten AuBenéffnung
wahrend eines friihen embryonalen Lebensstadi-
ums, sondern bildet sich neu. Es wird angenom-
men, dass alle Neumiinder einen gemeinsamen
Vorfahren haben. Wissenschaftler fihrten nun
eine umfassende Analyse des Erbmaterials ver-
schiedener Neuminder durch, um die genauen
Verwandtschaftsverhaltnisse zu klaren. Dabei
stellten sie fest, dass Xenoturbella einem eigenen
Stamm zuzuordnen ist. Der Wurm ist naher mit
den Stachelhdutern und den Kiemenlochtieren
verwandt als mit den Chordatieren. Die Forscher
schlieBen aus ihrer Analyse auch, dass der
gemeinsame Vorfahr der vier Stdmme so dhnlich
ausgesehen haben muss wie Xenoturbella: Der
Urahn von Menschen und Seesternen besaB dem-
nach kein Gehimn, sondern lediglich ein diffuses
Nervensystem an der Kérperoberflache. Xenotur-
bella gehdrt zu den einfachsten bekannten Tieren
und hat keine inneren Organe, weder Darm noch
Fortpflanzungsorgane. Wie sich das Tier vermehrt,
ist ratselhaft. Da sowohl die Neumiinder als auch
eine zweite groBe Tiergruppe, die Urminder
(unter anderem Weichtiere, Ringelwirmer und
GliederfiiBer) ein  Gehirn entwickelt haben,
schlieBen die Forscher, dass die Evolution das
Denkorgan gleich zweimal erfunden haben muss.
Quelle: Nature, Bd. 444, S. 85; BdW
06.11.2006

Fett, aber gesund

Fiir ihre Versuche teilten die amerikanischen
Forscher Mause in drei Gruppen ein: Eine bekam
normale Nahrung, die zweite eine fettreiche Nah-
rung und die dritte zur fettreichen Nahrung
zusétzlich Resveratrol. Die Gruppe mit der fettrei-
chen Nahrung ohne Zusatz zeigte nach einiger

Zeit Anzeichen von Fettleibigkeit wie bei Men-
schen: Herz-Kreislauf-Erkrankungen, VergroBe-
rung der Leber, Anfdlligkeit fir Diabetes, kiirzere
Lebenszeit, schnellere Alterung. Die Resveratrol-
Mause waren zwar genauso dickleibig wie die
Mause, die zu ihrer fettreichen Diat kein Resver-
atrol bekamen, bei ihnen setzten jedoch die dege-
nerierenden Prozesse nicht ein und sie starben
nicht vorzeitig. Motorisch waren sie genauso agil
wie die schlank gehaltenen Mause. Forschern war
schon langer bekannt, dass eine Niedrig-Kalorien-
Didt lebensverlangernd wirken und die gesund-
heitlichen Folgen der Fettleibigkeit stoppen kann.
Verantwortlich daftir machen sie die Aktivitat
eines bestimmten Enzyms. Bei Test an Fruchtflie-
gen, die dieses Enzym nicht hatten, schitzten
weder eine Didt noch die Gabe von Resveratrol
vor einem frithzeitigen Tod. Die Forscher gehen
also davon aus, dass Resveratrol wie eine Diat das
Enzym aktivieren und so die negativen Prozesse,
die zum frilhzeitigen Tod fihren, stoppen kann.
Mause seien den Menschen evolutiondr viel naher
als jeder zuvor mit Resveratrol getestete Organis-
mus, erkldren die Forscher. Einer mdglichen
Anwendung beim Menschen miisse jedoch noch
viel Arbeit vorausgehen, um die Wirkungsweise
des kleinen Molekils besser zu verstehen. Res-
veratrol ist ein wichtiger Bestandteil der Trauben-
schale und wirkt dort gegen Pilze und Viren.
Bekannt wurde die Substanz schon in den 90er
Jahren wegen ihrer positiven Wirkung auf Herz
und Alterung.

Quelle: Nature DOI: 10.1038./nature05354,
BdW 02.11.2006

Warum Haare standig wachsen

Die maximale Lange eines Haars hangt von
dessen Lebenserwartung ab. Wahrend Beinhaare
etwa nach zwei und Achselhaare ungeféhr nach
sechs Monaten ihr Wachstum einstellen und aus-
fallen, wachsen die Kopfhaare bei einem Men-
schen mindestens sechs Jahre lang ununterbro-
chen weiter. Verantwortlich flir diese Besonderheit
sind wahrscheinlich eine Reihe von Genverande-
rungen — darunter eine, die vor etwa 240.000 Jah-
ren auftrat. Etwa zur gleichen Zeit lernten die
Frihmenschen, Feuer zu machen und es auch
gezielt zu nutzen, etwa zum Heizen und Kochen.
Das hatte seiner Ansicht nach auch einen Einfluss
auf die Behaarung des Menschen: Da es nun
andere Mdglichkeiten gab, sich warm zu halten,
tberwogen nicht mehr die Vorteile einer dichten
Korperbehaarung, sondern ihre Nachteile — die
starkere Anfalligkeit fiir Parasiten, das uneffektive
Schwitzen und die Verdeckung der Geschlechts-
merkmale. Daher hildete sich das Fell im Lauf der
Zeit zuriick. Gleichzeitig setzten sich die endlos
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wachsenden Kopfhaare mit ihrer aufwandigen
Pflege durch, weil sie ein perfektes Indiz flir den
sozialen Status eines Menschen waren. Um nam-
lich seine Frisur in Ordnung zu halten, musste der
Frihmensch ausreichend Vertraute und willige
Helfer haben, die ihm bei der Haarpflege zur Hand
gingen. Spater konnten Frisuren dann auch dazu
gedient haben, eine bestimmte Gruppenzu-
gehdrigkeit zu demonstrieren. Méglicherweise
gelten ungepflegte, verfilzte Haare deswegen
auch heute noch als Zeichen fir diejenigen, die
am Rand der Gesellschaft leben. Zwar gebe es
keine archdologischen Funde, die diese Thesen
untermauern, doch zeigten schon die dltesten
Darstellungen der Menschheit wie die Venus von
Willendorf Figuren mit aufwandig geschmiicktem
Haar. Das typische Bild vom Héhlenmenschen mit
seinen langen, schmutzigen und filzigen Haaren
mag somit wohl nie der Wahrheit entsprochen
haben. Die eindeutige Schlussfolgerung konnte
somit lauten, dass Friseure — zusammen mit Krie-
gern und Prostituierten — den altesten Beruf der
Welt haben.

Quelle: New Scientist, 4. November, S. 39 ;
BdW 02.11.2006

Schalter fiir Selbsterneuerung

neuraler Stammzellen

Deutsche Forscher konnten herausfinden,
dass das Protein cdc4? fir die Selbsterneuerung
von neuronalen Stammzellen eine entscheidende
Rolle fiir die Selbsterneuerung von neuronalen
Stammzellen wahrend der Entwicklung des
Gehirns spielt. Stammzellen bilden unterschiedli-
che Vorlduferzellen im sich entwickelnden Em-
bryo. Sie haben die charakteristische Eigenschaft,
sich selbst zu erneuern. Wenn diese Fahigkeit zur
Selbsterneuerung fehlt — wie zum Beispiel nach
der Entfernung (Deletion) von cdc42 — vermindert
sich die Anzahl der Stammzellen kontinuierlich
wahrend der Entwicklung. Neuronale Stammzel-
len erneuern sich selbst bzw. bilden Vorlaufer fiir
Nervenzellen. Ein differenziertes Neuron kann
sich aber nicht mehr teilen. Wenn die Stammzel-
len an die Grenze der Selbsterneuerung kommen,
entstehen nur noch neuronale Vorlauferzellen, die
dann zu Neuronen werden. Die Entwicklung
endet an diesem Punkt. Die Faktoren, die die
Selbsterneuerung von Stammzellen regeln, waren
bis dato nicht bekannt. Mit der Entdeckung, dass
die GTPase cdc4?2 die Selbsterneuerung von Ner-
venstammzellen reqguliert, ist uns ein wichtiger
Durchbruch gelungen, diese zentrale Eigenschaft
der Stammzellen auf molekularer Ebene zu ver-
stehen. GTPasen sind kleine molekulare Schalter,

die andere Proteine aktivieren, wenn sie mit dem
Energietrdger Guanosintriphosphat (GTP) ver-
bunden werden. GTP dient im Korper als Energie-
speicher und aktiviert wichtige Stoffwechsel-
schritte. Wird GTP durch die energiedrmere Versi-
on Guanosindiphoshphat (GDP) ausgetauscht,
kann das Enzym nicht mehr aktiviert werden - die
Selbsterneuerung bleibt aus. Das Protein cdc4?
wird an einem Ende der Nervenstammzellen
angereichert. Dadurch kénnen sich diese Zellen
asymmetrisch teilen, so dass die 2 Tochterzellen
unterschiedlich sind, und eine davon weiterhin
neurale Stammzelleigenschaften besitzt. Wird in
den Zellen keine GTPase cdc42 mehr produziert,
verlieren diese die Mdglichkeit, sich selbst zu
erneuern und sich asymmetrisch zu teilen. Diese
Arbeit liefert neue Impulse fiir die Stammzellfor-
schung: So ist das Altern von Stammzellen damit
verbunden, dass sich diese nicht mehr erneuern
kénnen. Denkbar ware daher, die Aktivierung von
cdc4?2 zur Erhaltung der Selbsterneuerung neura-
ler Stammzellen einzusetzen.

Quelle: Nature Neuroscience 9,

1099 - 1107 ; IdW 30.10.2006

Wie Verhiitung zur

Ménnersache wird

Wahrend der Spermienbildung im Hoden
docken die noch unreifen Keimzellen an die so
genannten Sertoli-Zellen an. Von diesen werden
sie mit allem versorgt, was sie fir die Entwicklung
zu reifen Spermien bendtigen. Ist die Verbindung
zu diesen Versorgungszellen gestért, findet die
Reifung nicht statt und die Keimzellen bleiben
funktionsuntiichtig. Schon in friiheren Studien
hatten die Wissenschaftler entdeckt, dass die Sub-
stanz Adjudin genau diese Verbindung kappt und
mannliche Ratten voribergehend unfruchtbar
macht. Allerdings waren bei diesen Tests auch
starke Nebenwirkungen wie Leberentziindungen
und Muskelschwache aufgetreten, da das Adjudin
nicht nur in den Hoden seine Wirkung entfaltete.
Wissenschaftler verwendeten nun einen hormo-
nellen Trdgerstoff, der das Adjudin gezielt in den
Hoden bringt, so dass es andere Organe und
Gewebe des Korpers nicht beeintrachtigen kann.
Dazu koppelten sie das Adjudin an eine verander-
te Form des so genannten follikelstimulierenden
Hormons (FSH), das in der Hirnanhangsdriise
gebildet wird und im ménnlichen Kérper aussch-
lieBlich an die Sertoli-Zellen andocken kann.
Wurde den Ratten diese Kombination verabreicht,
waren sie nach vier Wochen unfruchtbar, ohne
dass andere Gewebe oder Organe in Mitleiden-
schaft gezogen wurden, entdeckten die Forscher.

Auch war dieser Effekt reversibel: Die Halfte der
Ratten war nach 12 Wochen wieder fruchtbar, und
nach zwanzig Wochen waren die Hoden aller Rat-
ten wieder voll funktionstlichtig. Die Wissen-
schaftler hoffen nun, dass ihre Methode, Adjudin
mittels FSH gezielt im Hoden auszuliefern, bald
auch am Menschen getestet werden kann. Sollte
es tatsachlich einmal als Verhtitungsmittel fur den
Mann eingesetzt werden, miisste dies allerdings
in einer Form erfolgen, die unabhangig vom Ver-
dauungstrakt ist, schreiben die Forscher. Wird der
Wirkstoff namlich oral eingenommen, verdiinnt er
sich zu stark, und es kommt nicht geniigend im
Hoden an.

Quelle: Nature Medicine, DOI:
10.1038/nm1420, BdW 30.10.2006

Helicobacter geht fremd

Helicobacter pylori lebt an der Magenwand
und kann dort Magenschleimhautentziindung
und als Folge davon Magengeschwiire und sogar
Krebs auslosen, hatten australische Forscher
bereits in den 1980er Jahren herausgefunden.
Doch ebenso, wie sich das Bakterium an Zellen in
der Magenwand anheften kann, kann es sich
auch an rote Blutkdrperchen hangen, stellte eine
Forschergruppe jetzt fest. Dies geschieht, indem
EiweiBe auf der Oberflache des Bakteriums an
Molekile andocken, die sowohl auf Magenwand-
zellen als auch auf roten Blutkorperchen vorkom-
men. Einmal in die Blutbahn gelangt, kénnte das
Bakterium zu entziindlichen Erkrankungen mit
bisher unbekannter Ursache beitragen. So konn-
te es beispielsweise eine Rolle bei Gelenkrheu-
matismus und  Arterienverkalkung  spielen.
Sowohl die Zellen der Magenschleimhaut als auch
die verschiedenen Helicobacter-Stdmme haben
jedoch unterschiedliche  Eigenschaften. Dies
konnte erklaren, warum sich die Bakterien bei
manchen Menschen besser an die Magen-
schleimhaut anheften konnen als bei anderen.
Etwas Ahnliches kénnte auch gelten, wenn das
Bakterium in die Blutbahn gelangt und hierdurch
andere Zellgruppen erreicht, vermuten die For-
scher. Wie und in welchen Fallen Helicobacter
pylori zu chronisch-entziindlichen Erkrankungen
fiihrt, wollen sie als nachstes untersuchen.
Quelle: PLoS Pathogens, Bd. 2, Nr. 10, S. e110,
DOI: 10.1371/journal.ppat.0020110

Neue Einblicke in die Evolution

und die Regulation von

menschlichen Genen

Mit einemneuen methodischen Ansatz
suchten Bioinformatiker und Systembiologen

GenomXPress 4/06



45

Science Digest

gezielter nach Strukturen im Genom des Men-
schen, die mit groBer Wahrscheinlichkeit fiir die
Entstehung von Krankheiten von Bedeutung
sind. An Hand kleinster vererbter Variationen
im Genom des Menschen fanden die Forscher
neue Einblicke in die Regulation von Genen und
deren Bedeutung fur Gesundheit und Krank-
heit. Die Forscher interessiert dabei vor allem
die Frage, wie sich die Genregulation im Laufe
der Jahrmillionen der Entstehung des Men-
schen entwickelt hat. Dazu haben sie zwei
Methoden der Genomforschung miteinander
verknipft, die Suche nach einzelnen vererbten
Unterschieden im Aufbau der DNA, die das kor-
rekte Ablesen (Expression) von Genen beein-
flussen kénnen, und die Populationsgenetik.
Sie sind damit in der Lage, Aussagen Uber die
Genregulation zu treffen und solche Variatio-
nen im Genom ausfindig zu machen, die die
Ursache flir Erkankungen sein kénnen. Wissen-
schaftler schatzen, dass es rund elf Millionen
solcher Unterschiede im gesamten Genom der
Menschen gibt. Diese Variationen oder Poly-
morphismen werden durch sogenannte SNP’s
(single nucleotide polymorphisms) charakteri-
siert und stellen die individuelle genetische
Ausstattung (Genotyp) dar. Dies Unterschiede
haben auch Bedeutung fiir Gesundheit und
Krankheit. Aber auch MicroRNAs kénnen tau-
sende von menschlichen Genen regulieren und
damit Wirkung auf komplexe Erkrankungsmu-
ster ausiiben. Nach neuen Studien spielen
microRNAs eine entscheidende Rolle in der Ent-
wicklung, bei Krebs und beim Stoffwechsel.
MicroRNAs binden an bestimmte kurze Regio-
nen der DNA, in der Fachsprache cis-regulato-
rischen Stellen oder "microRNA targets”
genannt. Sie sind sehr breit Uber das gesamte
Genom gestreut. MicroRNAs blockieren an die-
sen Bindungstellen die Boten-RNA mit ihrer
umgeschriebenen Bauanleitung flr Proteine
und verhindern damit deren Produktion. Sie
beinflussen somit, welche Gene und deren Pro-
teinprodukte im Korper abgelesen werden. Die
Forscher verknlpften nun die Informationen
Uber die einzelnen genetischen Variationen in
bioinformatisch vorhergesagten microRNA tar-
gets aus SNP-Datenbanken mit populationsge-
netischen Methoden. Dadurch konnten sie
demonstrieren, dass bestimmte vorhergesagte
microRNA targets gute Kandidaten dafiir sind,
die Entstehung von Krankheiten des Menschen
besser zu verstehen. Zugleich konnten sie mit
ihrer Methode zeigen, dass rund 85 Prozent der
vorhergesagten microRNA targets tatsachlich

Bindungsstellen sind. Weiterhin konnten die
Forscher aufzeigen, dass auch eine groBe Zahl
von microRNA targets, die spezifisch flir den
Menschen sind, zu Krankheitsmustern beitra-
gen. Die Forscher sind (iberzeugt, dass dieser
beschriebene neue Ansatz auch auf andere
genregulatorische Mechanismen angewandt
werden kann.

Quelle: Nature Genetics Vol. 38, Nr. 11,
29.10. 2006

Umschalten auf Klimagas

Rund 20 Millionen Tonnen des schwefel-
haltigen Klimagases Dimethylsulfid (DMS) wer-
den jahrlich aus den Ozeanen in die Atmos-
phare entlassen, wo das Gas zu Schwefelsdure
reagiert. Es ist unter anderem an der Wolken-
bildung und dem sauren Regen beteiligt und
entsteht aus einer anderen schwefelhaltigen
Verbindung, die von winzigen, im Meer schwe-
benden Algen produziert wird. Die gleiche Ver-
bindung kann jedoch auch zu anderen Stoffen
umgesetzt werden, die nicht aus dem Wasser
austreten, sondern wieder ins Nahrungsnetz
des Ozeans geflhrt werden. Forscher wissen
zwar schon langer, auf welche Weise diese
Umsetzungen stattfinden, nicht jedoch, welche
Mikroben dafiir zustdndig sind. Aus diesem
Grund suchten Wissenschaftler nun nach einem
Gen, das die Informationen flir den Bau eines
SchltisseleiweiBes dieser Umsetzungen tragt.
Fundig wurden sie bei kultivierten Bakterien
der Gruppe Roseobacter: Daraus konnten sie
ein entsprechendes Gen isolieren, das fiir die
Regulation der beiden Reaktionswege zustan-
dig ist und demnach wie eine Art Schalter wirkt.
Auch im Erbgut der groBen Gruppe der SAR11-
Bakterien stieBen die Wissenschaftler auf die-
ses Gen. Rund jedes vierte Bakterium in den
Weltmeeren gehért zu dieser Gruppe. Das
zeige, dass die Bakterien im Plankton starker an
der Produktion von DMS beteiligt seien als bis-
lang angenommen, schreiben die Forscher. Sie
hoffen nun, genauer klaren zu kénnen, wie die
Bakterien kontrollieren, ob sie Dimethylsulfid
produzieren oder nicht. Diese neuen Erkennt-
nisse konnen helfen, den Schwefelkreislauf in
den Ozeanen und der Atmosphare besser zu
verstehen. So erleichtern sie zum Beispiel
Berechnungen zur Dimethylsulfidabgabe in die
Atmosphadre, so die Forscher.
Quelle: Science, Bd. 314, S. 649; BdW
27.10.2006

Entziindungshemmende

Genvariante

Chronisch-entziindliche Darmerkrankun-
gen wie Morbus Crohn treten in bestimmten
Familien und auch in bestimmten ethnischen
Gruppen gehauft auf, was auf eine genetische
Ursache hindeutet. Daher untersuchte eine For-
schergruppe das Erbgut von 547 Patienten mit
Morbus Crohn und verglich es mit dem von 548
Gesunden. Insgesamt analysierten die Forscher
dazu (iber 22.000 Gene mit mehr als 300.000
genetischen Varianten. Dabei entdeckten sie
eine deutliche Abweichung beim so genannten
IL23R-Gen: Eine bestimmte Variante davon
kam bei Gesunden viermal haufiger vor als bei
den an Morbus Crohn Erkrankten. Das Inter-
leukin IL23 ist ein Botenstoff des Immunsy-
stems und tragt zur Bekampfung von Bakterien
und zur Entstehung von chronischen Entziin-
dungen bei. Die genetischen Unterschiede, die
das Forscherteam entdeckt hat, beeinflussen
die Andockstelle von Interleukin an den Kér-
perzellen, den so genannten IL23R-Rezeptor.
Gesunde besitzen also mdglicherweise eine
genetische Variante, die vor den entziindlichen
Darmerkrankungen schiitzt. Frithere Studien
hatten ergeben, dass das 1L23-Gen auch bei
der Schuppenflechte eine Rolle spielt, einer
weiteren Erkrankung, bei der das Immunsystem
genetisch bedingt verdndert ist. Dies sei ein
wichtiger Hinweis dafiir, dass die entdeckte
Genvariante fur verschiedene Autoimmuner-
krankungen von Bedeutung sei. Hier ergebe
sich ein wichtiger Ansatzpunkt fur die Entwick-
lung neuer Medikamente. Morbus Crohn und
Colitis ulcerosa sind durch immer wieder auf-
tretende Entziindungen des Darms gekenn-
zeichnet, die zu Bauchschmerzen, Durchfallen
und Darmblutungen flihren. In Deutschland
erkranken jedes Jahr bis zu 4 von 100.000
Menschen neu an Morbus Crohn und bis zu 10
von 100.000 an Colitis ulcerosa.
Quelle: Science, DOI: 10.1126/scien-
ce. 1135245 ; BdW 27.10.2006
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Das Leibniz-Institut fiir Pflanzenbiochemie
(IPB) in Halle (Saale) sucht in der Abteilung Natur- und
Wirkstoffchemie unter Leitung von Herrn Prof. Wessjo-
hann zum 1. Januar 2007 auf der Basis eines auf drei
Jahre befristeten Projekts , Identifizierung eigenschafts-
relevanter Metabolitencluster”

1) eine/n wissenschaftliche/n
Mitarbeiter/in (Doktorand/in)
- Informatik -

Der Aufgabenbereich umfasst die Informationsverarbei-
tung naturwissenschaftlicher Daten, Texte und Grafiken.
Im Rahmen eines interdisziplinaren Projektes entwickeln
Sie Methoden zum Zugriff und zur Integration von Expe-
rimentaldaten, die aus heterogenen Datenquellen stam-
men, ebenso wie Methoden zur Auswertung dieser
Daten, wie Ahnlichkeitssuche, Clusteranalyse, Dimen-
sionsreduktion und probabilistischen Modellierung. In
Absprache mit der Gesamtkoordination des Projektes
binden Sie die entwickelten Methoden in das institutst-
bergreifende Labormanagementsystem ein.

Es wird ein abgeschlossenes Hochschulstudium der
Informatik, Mathematik oder einer verwandten Disziplin
erwartet.

2) eine/n wissenschaftliche/n
Mitarbeiter/in (Doktorand/in)
- Chemoinformatik -

Im Rahmen eines interdisziplindren Projektes erweitern
Sie Methoden zur Analyse experimenteller Daten
(Schwerpunkt: NMR-spektroskopische Daten) von aus
Pflanzen und Héheren Pilzen gewonnenen Naturstof-
fextrakten. Ziel Ihrer Arbeit ist das Auffinden von Korre-
lationen zwischen spektroskopischen Daten und biolo-
gischen Eigenschaften. Sie entwickeln Methoden zur
Validierung der biologischen Relevanz der entdeckten
Muster.

Es wird ein abgeschlossenes Hochschulstudium der Bio-
oder Chemoinformatik oder einer verwandten Disziplin
erwartet.

Vergiitung und Sozialleistungen erfolgen nach dem Tarif-
vertrag fur den offentlichen Dienst der Lander (TV-L).
Fur Ruckfragen: Frau Dr. Porzel, Herr Dr. Hinneburg

Tel: 0345 5582-1320, Tel: 0345 5524-732

Aus Umwelt- und Kostengesichtspunkten bitten wir von
der Verwendung von Klarsichtfolien und/oder Présenta-
tionsmappen Abstand zu nehmen.

Informationen Uber das IPB finden Sie auf der Homepa-
ge: www.ipb-halle.de

Bitte schicken Sie lhre vollstandigen Bewerbungsunter-
lagen unter Angabe der Kennziffer 12/2006 an das
Leibniz-Institut fiir Pflanzenbiochemie (IPB)
Stiftung des 6ffentlichen Rechts

AG Personalangelegenheiten, Frau K. Balkenhohl
Weinberg 3, 06120 Halle, Tel: 0345 5582-1610

Das Leibniz-Institut fiir Pflanzenbiochemie
(IPB) in Halle (Saale) sucht in der Abteilung Natur- und
Wirkstoffchemie unter Leitung von Herrn Prof. Wessjo-
hann zum 1. Januar 2007 auf der Basis eines auf drei
Jahre befristeten Projekts , Identifizierung eigenschafts-
relevanter Metabolitencluster”

zwei wissenschaftliche
Mitarbeiter/innen
(Doktoranden/innen)

Der Aufgabenbereich umfasst die massenspektrometri-
sche Analyse von Naturstoffen. Das Projekt beinhaltet
die Untersuchung von pflanzlichen und pilzlichen Meta-
bolitenprofilen mit Identifizierung und Strukturaufkla-
rung mittels ESI-FTICR-MS und LC-MS/MS, die Durch-
fihrung biologischer Assays, die Mitarbeit am Aufbau
einer LC/MS-basierten Datenbank, und die Verkniipfung
und Auswertung der Daten in enger Kooperation mit an-
deren Projektpartnern (Biologie, Informatik).

Es wird ein abgeschlossenes Hochschulstudium der Che-
mie, Pharmazie oder einer ver-wandten Disziplin erwartet.
Vergiitung und Sozialleistungen erfolgen nach dem Tarif-
vertrag fur den offentlichen Dienst der Lander (TV-L).
Fir Riickfragen: Herr Dr. Schmidt, Herr Prof. Wessjohann
Tel: 0345 5582-1350, Tel: 0345 5582-1301

Aus Umwelt- und Kostengesichtspunkten bitten wir von
der Verwendung von Klarsichtfolien und/oder Prasenta-
tionsmappen Abstand zu nehmen.

Informationen dber das IPB finden Sie auf der Homepa-
ge: www.ipb-halle.de

Bitte schicken Sie Ihre vollstandigen Bewerbungsunter-
lagen unter Angabe der Kennziffer 13/2006 an das

Leibniz-Institut fiir Pflanzenbiochemie (IPB)
Stiftung des dffentlichen Rechts

AG Personalangelegenheiten, Frau K. Balkenhohl
Weinberg 3, 06120 Halle, Tel: 0345 5582-1610

Die Bayer BioScience GmbH

ist ein Unternehmen der Bayer CropScience Gruppe.
Wir sind tatig im Bereich der Pflanzenbiotechnologie
Fir unsere Niederlassung in Potsdam suchen wir zum
nachstmdglichen Zeitpunkt

2 Junior Scientists w/m

Ihre Aufgabe ist die Anleitung und Betreuung von tech-
nischen Assistenten innerhalb einer Laborgruppe. Sie
stellen lhre Fachkompetenz in den Bereichen Biochemie,
Pflanzen-Molekularbiologie und Mikrobiologie oder in
der Kohlenhydratanalyse zur Verfligung und sind ver-
antwortlich fiir die Durchfiihrung komplexer Aufgaben
innerhalb eines Forschungsprogramms.

Sie implementieren neue Methoden und entwickeln
praktische Losungen fir technische Probleme.

Ihr Profil: Sie sind promovierter Biologe, Mikrobiologe,
Chemiker oder Biochemiker und haben bereits erfolg-
reich im genannten Aufgabengebiet gearbeitet. Erste
Erfahrungen in der Anleitung und Betreuung von Mitar-
beitern setzen wir voraus. Erfahrungen in der Verhand-
lung und Kooperation mit externen Partnern sind von
Vorteil.

1 Technischen Assistenten w/m

Ihre Aufgabe ist die Durchfiihrung von Fermentationen
im kleinen bis mittleren MaBstab sowie die Aufarbeitung
der Fermentationsprodukte. Dariiber hinaus sind Sie fir
Reinigung von pflanzlichen Testmaterialien zustandig.
Zu Ihrem Aufgabenbereich gehort auBerdem die Analy-
se der Fermentationsféhigkeit neuer Nahrungsmittel.
Ihr Profil: Sie sind ausgebildeter Biologisch-/ Chemisch-
Technischer Assistent und verfigen Uber Berufserfah-
rung in der Fermentation mittels verschiedener mikrobi-
eller Kulturen und deren Aufarbeitung.

Know how in biochemischen und lebensmitteltechnolo-
gischen Methoden und Analysetechniken sowie in der
Etablierung neuer Methoden sollten Sie ebenfalls mit-
bringen.

Fur alle Stellen sind gute Englischkenntnisse, Freude an
wissenschaftlicher Teamarbeit, Flexibilitat und eine
selbstandige Arbeitsweise unerlasslich.

Ihre Bewerbungsunterlagen senden Sie bitte bis zum
26. Januar 2007 an:

Bayer BioScience GmbH Human Resources
Doreen Giinther, Hermannswerder 20 a

14473 Potsdam, Tel.: 0331-2000-202

email: doreen.guenther@bayercropscience.com

Postdoctoral or predoctoral
STATISTICIANS/EPIDEMIOLOGISTS

The Swedish Family-Cancer Database is the largest fami-
lial dataset in the world, containing 11.5 million indivi-
duals organized in families. We search motivated co-
workers to our teams work on genetic epidemiology of
cancer in German Cancer Research Center (DKFZ), Hei-
delberg, Germany, and in Karolinska Institute, Huddin-
ge, Sweden from early 2007 on.

The positions can be at a postdoctoral or masters level.
Possibility to accomplish doctoral degree.

Excellent possibilities for education in genetic epide-
miology. A suitable statistical/programming background
and SAS knowledge are required.

Contact: Professor Kari Hemminki

German Cancer Research Center
Neuenheimer Feld 580, 69120 Heidelberg, Germany
k.hemminki@dkfz.de, Phone: 49-6221-421800.

GenomXPress 4/06



47

Jobborse

Open positions for Research Group Leaders within the
GOFORSYS project in Potsdam (Germany).

GOFORSYS is a Systems Biology approach to underpin
the analysis of crop plant photosynthesis. Central to this
approach is the comprehensive systems analysis of the
expression and regulation of photosynthesis in respon-
se to selected environmental factors in the model algal
system Chlamydomonas reinhardtii and the integration
of the insights with research on model higher plants.
The Research Unit for Systems Biology GoFORSYS is a
joint initiative between the University of Potsdam and
the Max Planck Institutes of Molecular Plant Physiology
and of Colloids and Interfaces in Potsdam (Germany)
funded by the German Federal Ministry of Education and
Research

GOFORSYS announces the establishment of:
Two Junior Research Groups

at the University of Potsdam available in January 2007
in the fields of: a) Modelling and Simulation of Photo-
synthetic Activity and Carbon Metabolism. b) Flux and
Steady State Analysis of metabolites and proteins in
Chlamydomonas reinhardtii and higher plant systems

The Junior Research Groups will have duration of up to
5 years. Successful candidates must have several years
of post-doc experience in one of the areas mentioned
above. Applications should contain 2 recommendation
letters in addition to the CV and a project description
(max. 2 pages). Paygroup classification is foreseen as E
14 TV-L.

GOFORSYS is an interdisciplinary research unit compri-

sing groups at the following institutions:

- University of Potsdam (Altmann, Holschneider,
Kurths, Lokstein, Miiller-Réber, Saalfrank, Schaub,
Selbig, Steup, Tiedemann)
www.uni-potsdam.de/ fakultaeten/matnat.html

- Max Planck Institute of Molecular Plant Physiology
(Bock, Stitt, Walther, Weckwerth, Willmitzer)
www.mpimp-golm.mpg.de

- Max Planck Institute of Colloids and Interfaces
(Lipowsky) www.mpikg.mpg.de

The University of Potsdam is an equal opportunity
employer. Please send your full application to:

Dr. Babette Regierer

University of Potsdam

Institute for Biochemistry and Biology
Karl-Liebknecht-Str. 24-25, Haus 20

14476 Potsdam-Golm, Germany

For more information on the research unit please visit
http://www.goforsys.de or write to info@goforsys.de.

Several open positions for
PostDocs and Ph.D. students
within the GoFORSYS project in Potsdam (Germany).

GOFORSYS is a Systems Biology approach to underpin
the analysis of crop plant photosynthesis. Central to this
approach is the comprehensive systems analysis of the
expression and regulation of photosynthesis in respon-
se to selected environmental factors in the model algal
system Chlamydomonas reinhardtii and the integration
of the insights with research on model higher plants.
The Research Unit for Systems Biology GoFORSYS is a
joint initiative between the University of Potsdam and
the Max Planck Institutes of Molecular Plant Physiology
and of Colloids and Interfaces in Potsdam (Germany)
funded by the German Federal Ministry of Education and
Research

Within the framework of the GoFORSYS project we
announce up to 20 Postdoc and PhD positions in the
fields of Theoretical and Experimental Systems Biology
(duration: 3 years).

We look for excellent candidates with a degree in one
of the following disciplines: biology, biochemistry, bioin-
formatics, computer science, physics and/or mathema-
tics with interest in biological problems. Research focu-
ses on Systems Biology experimental analysis and
modelling of regulatory processes in photosynthesis at
different scales from the molecular and biochemical
level to structure and activity patterns of the related
genetic and protein networks. Applicants with expertise
in Systems Biology, molecular biology, molecular phy-
siology, statistical physics and/or computational model-
ling will be considered.

GOFORSYS is an interdisciplinary research unit compri-

sing groups at the following institutions:

- University of Potsdam (Altmann, Holschneider,
Kurths, Lokstein, Mller-Réber, Saalfrank, Schaub,
Selbig, Steup, Tiedemann)
www.uni-potsdam.de/ fakultaeten/matnat.html

- Max Planck Institute of Molecular Plant Physiology
(Bock, Stitt, Walther, Weckwerth, Willmitzer)
www.mpimp-golm.mpg.de

- Max Planck Institute of Colloids and Interfaces
(Lipowsky) www.mpikg.mpg.de

Applications should be made for a position in GoFOR-
SYS. Please include in your application the name of the
group in which you are preferably interested. Asses-
sments will take place in December 2006, and continue
until positions are filled. All positions will preferably
start January 1, 2007.

Paygroup classification is foreseen as E 13/2 TV-L for
PhD candidates and E 13 TV-L for postdocs. The Univer-
sity of Potsdam is an equal opportunity employer.

The University of Potsdam is an equal opportunity
employer. Please send your full application to:

Dr. Babette Regierer

University of Potsdam

Institute for Biochemistry and Biology
Karl-Liebknecht-Str. 24-25, Haus 20

14476 Potsdam-Golm, Germany

For more information on the research unit please visit
http://www.goforsys.de or write to info@goforsys.de.

Das Leibniz-Institut fiir Pflanzenbiochemie
(IPB) in Halle (Saale) sucht in der Abteilung Stress- und
Entwicklungsbiologie unter Leitung von Herrn Prof.
Scheel zum 1. Januar 2007 auf der Basis eines auf drei
Jahre befristeten Projekts , Identifizierung eigenschafts-
relevanter Metabolitencluster”

1) eine/n wissenschaftliche/n
Mitarbeiter/in

Die anspruchsvolle Forschungs- und Entwicklungsauf-
gabe ist angesiedelt an der Schnittstelle zwischen expe-
rimenteller Aufnahme und theoretischer Analyse von
Metabolitenprofilen und soll die Integration verschiede-
ner Datensatze (Massenspektrometrie, NMR, biologi-
sche und biochemische Daten) zu einer gemeinsamen
Plattform bernehmen.

Es wird ein abgeschlossenes Hochschulstudium der
Informatik, Bioinformatik oder einer verwandten Diszi-
plin erwartet.

2) eine/n wissenschaftliche/n
Mitarbeiter/in

Die anspruchsvolle Forschungs- und Entwicklungsauf-
gabe umfasst die Konzeption, Entwicklung und Opti-
mierung der experimentellen Systeme zur Wechselwir-
kung von Pflanzen mit Mikroorganismen und die Durch-
fihrung der biologischen Experimente.

Es wird ein abgeschlossenes Hochschulstudium der Bio-
logie oder einer verwandten Disziplin erwartet.
Vergiitung und Sozialleistungen erfolgen nach dem Tarif-
vertrag fur den offentlichen Dienst der Lander (TV-L).
Fur Rickfragen: Herr Prof. Scheel

Tel: 0345 5582-1400, Fax: 0345 5582-1409

E-Mail: Dierk.Scheel@ipb-halle.de

Aus Umwelt- und Kostengesichtspunkten bitten wir von
der Verwendung von Klarsichtfolien und/oder Prasenta-
tionsmappen Abstand zu nehmen.

Informationen dber das IPB finden Sie auf der Homepa-
ge: www.ipb-halle.de

Bitte schicken Sie lhre vollstandigen Bewerbungsunter-
lagen unter Angabe der Kennziffer 11/2006 an das

Leibniz-Institut fiir Pflanzenbiochemie (IPB)
Stiftung des offentlichen Rechts

AG Personalangelegenheiten, Frau K. Balkenhohl
Weinberg 3, 06120 Halle, Tel: 0345 5582-1610
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