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Editorial

Editorial

Liebe Leserinnen und Leser,

Die Forschungsverbiinde in FUGATO neigen sich dem Ende zu. Wir
blicken zuriick auf einige Jahre erfolgreicher Zusammenarbeit, die
auf der Basis einer kollegialen Gemeinschaft zwischen Wissen-
schaftlern und Praktikern gewachsen ist und zu wichtigen For-
schungserkenntnissen geflihrt hat. Als FUGATO-Community haben
wir auf dem Tierzuchtsektor viel erreicht. Zu erwdhnen ist der Ein-
stieg in die genomische Selektion, durch die sich die deutsche Rin-
derzucht deninternationalen Spitzenplatz gesichert hat. Ein Quan-
tensprung wurde getatigt bei den molekulargenetischen Erkennt-
nissen Uber Erbdefekte und Atemwegserkrankungen beim
Schwein, der E.coli-Resistenz beim Gefliigel, der Krankheitsresi-
stenz der Honigbiene und der Mastitisresistenz beim Rind, um nur
einige Punkte zu nennen. Ein zentrales Projekt befasste sich mit
methodischen Ansdtzen, wie diese funktionellen, genetischen
Erkenntnisse mdglichst rasch in Selektionsstrategien und somit in
Zuchtfortschritt umgesetzt werden kénnen. Daraus hervorgegan-
gen ist eine Software, die in die praktische Anwendung Uberfuhrt
wird und bald kommerziell erhéltlich sein wird. Bessere Beispiele
fur den Erfolg von FUGATO und FUGATO-plus gibt es nicht. Apropos
Erfolg: Erfolg lasst sich so schon messen durch die Anzahl der Inno-
vationen und Patentanmeldungen. Sollte Erfolg aber nicht auch
daran gemessen werden, wie vielen jungen Leuten ein erfolgrei-
cher Start in das Berufsleben ermdglicht wird, und zwar durch eine
Promotion zu einem praxisnahen Forschungsschwerpunkt? Zu
erwdhnen sind hier natirlich auch die Nachwuchsgruppen in
FUGATO-plus, die noch weitere zwei Jahre Bestand haben und
bereits jetzt zeigen, dass sie ein gutes Sprungbrett in eine akademi-
sche Laufbahn darstellen.

Ein bisschen Wehmut ist angebracht, wenn man bedenkt, dass
die FUGATO-Ara nun bald vorbei sein wird. Zeit fiir die Dozenten,
sich von der Forschung ab und wieder vermehrt der Lehre zu
zuwenden. Zeit, neues Lehrmaterial zu erstellen und den Studen-
ten den neuesten Stand der Praxis zu vermitteln — zumindest fiir
die, die sich nicht im Verbund der Kompetenznetze zur Agrarfor-
schung eingebracht haben oder im ERA-Net EMIDA aktiv werden
wollen. Zeit, Krafte zu biindeln fiir die neue nationale Forschungs-
strategie Biookonomie 2030!

FUGATO und FUGATO-plus waren der Anfang der funktionel-
len Genomanalyse bei Nutztieren und zeigen jetzt, dass enormer
weiterer Forschungsbedarf besteht. Vor allem um die Forschungs-
ergebnisse in die Praxis zu transferieren. Es muss der eingeschla-
gene Weg konsequent fortgesetzt werden um die Genomanalyse-
forschung zur Verbesserung der ziichterischen Mdglichkeiten zu
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nutzen. Im Rahmen dieser
Forschung gilt es nun neue
Methoden und Technologi-
en zu entwickeln, die es der
Wirtschaftermdglichen, die
Wertschopfung aus den Er-
gebnissen zu ziehen und
konkrete Ziichtungserfol-
ge - ja, auch im Sinne der
Biodkonomie! - zu erzielen.
Tierzucht und Tierhaltung sind ein wichtiger Bestandteil der Bio6-
konomie und bilden die Basis fiir die Erndhrungssicherung. Es muss
sowohl dem Tierschutz, der Tiergesundheit, der Produktqualitat als
auch dem Umwelt- und Klimaschutz Rechnung getragen werden.
Fir diese Punkte hat die FordermalBnahme FUGATO eine wichtige
Basis geschaffen.

Aber nun genug zu FUGATO! In dieser Ausgabe lesen Sie wie
die Miniaturisierung von Versuchsansdtzen bei der Suche nach
neuen mikrobiellen Wirkstoffen helfen kann (GenoMik - Transfer
Forschungsverbund auf Seite 8). NGFN-Wissenschaftler fahnden
mit einer eigens entwickelten Hochdurchsatz-Methode nach Wirk-
stoffen, die ein Festsetzen des Malariaerregers im Menschen ver-
hindern konnten, nachzulesen auf Seite 10-12. Auch der zweite
NGFN-Beitrag (S. 13-15) dreht sich um das Thema Hochdurchsatz
und zeigt auf, wie aktuelle Sequenzierungstechnologien zur Dia-
gnose von Tumoren klinisch eingesetzt werden konnen. Wissen-
schaftler des GABI-Future-Projektes BeetSeq berichten auf den Sei-
ten 4-6 Uber die Entschliisselung der gesamten Genomsequenz der
Zuckerriibe. Ab Seite 16 erfahren Sie, welche Aufgaben das Julius-
Kuhn-Institut fir die Sicherheit in der Gentechnik bei Pflanzen hat
und warum in dessen Gewdchshdusern Russischer Lowenzahn
angepflanzt wird.

Wie Sie sehen, haben wir wieder einmal eine abwechslungs-
reiche und interessante Ausgabe fiir Sie zusammengestellt und
wiinschen lhnen im Namen des gesamten Redaktionsteams viel
Spald beim Lesen.

So nehme ich als ,FUGATO-Sekretariat” denn Abschied
vom GENOMXPRESS, vom Redaktionsteam und von lhnen,
liebe Leser, und schlieBe mit den berlihmten Worten von
Prof. Grzimek:,Und vergesst bitte die Tiere nicht!”.

lhre Susanne Weseloh
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GABI-Future-Projekt erstellt,
_»des Genoms der Zuckerriibe

Mehr als 250 Jahre na
Zucker in der Ru
W =inund de

nformation der Zuckerriibe (Beta
\GABI-FUTURE vom Bundesministerium
& -
: g‘réwe;Bernd Weisshaar, Heinz Himmelbauer

Die Historie und Gegenwart der SiiBen

Die Zuckerriibe gehort zur Gattung Beta, deren Stammform ihren
Ursprung vermutlich an der Mittelmeer- und Nordseekiiste hat.
Der deutsche Chemiker Andreas Sigismund Marggraf dokumen-
tierte 1747 den Zuckergehalt der Runkelriibe und entdeckte fer-
ner, dass der Zucker aus der Riibe mit dem aus Zuckerrohr iden-
tisch ist. Durch Ziichtung und Selektion auf einen hohen Zucker-
gehalt entstand aus der Runkelriibe die Zuckerriibe. Mit der Zeit
konnte der Zuckergehaltim weilen Wurzelkorper von ehemals ca.
3-5% immer weiter auf einen Gehalt von ca. 18-20% in modernen
Zuckerriiben gesteigert werden. Derzeit stammt weltweit etwa ein
Drittel des Zuckers aus Zuckerrtiben, sodass die Zuckerriibe heute
neben dem Zuckerrohr die wichtigste Zuckerpflanze darstellt.

Zuckerriben werden auf den besten Boden in den gemaBig-
ten Breiten, hauptsachlich in Europa, den USA und in Russland kul-
tiviert. Fir einen hohen Ertrag benoétigt sie gemaBigte Temperatu-
ren, viel Licht und viel Wasser sowie nahrstoffreiche Boden. Die
Zuckerriibe ist eine zweijdhrige, fremdbefruchtende und diploide
Nutzpflanze. Im ersten Jahr bildet sie eine Blattrosette und den
Ribenkorper aus, nach einer Vernalisationsperiode (das ist der
Fachbegriff fur die natirliche Kéltebehandlung der Riiben im Win-
ter) geht sie erst im zweiten Jahr in die generative Phase (iber und
bildet Bliitenschosse und Samentréger aus.

Die derzeitigen Hauptproduzenten von Zucker aus Zuckerri-
ben sind Deutschland, Frankreich und Polen. EU-weit werden jahr-
lich etwa 120 Mio. Tonnen Zuckerriiben produziert, aus denen ca.
14 - 16 Mio. Tonnen Kristallzucker gewonnen werden. Der Zucker
kommt entweder direkt in den Handel oder wird in der Lebens-
mittelindustrie als StiBmittel eingesetzt. In den letzten 15 Jahren
verflinffachte die chemisch-technische Industrie in Deutschland
ihren Verbrauch an Zucker hauptsachlich durch den Zuwachs im
biotechnologischen Produktionssektor. Auflerhalb des Erndh -
rungsbereichs wird der Zucker zur Produktion von biologisch
abbaubaren Kunststoffen fiir die Herstellung von Bechern, Folien,

gewecktwurde, entschliisseln Forscher vom Max-Planck-Instit
m fur Biotechnologie (CeBiTec) der. niversitéit feld unter Beteili
r Bil

ng deutscher §'a'ag

tis ssp. vulgaris). Das Projekt BeetSeq wird im Rahme
dung und Forschung gefordert.

Polsterungen, Klebstoffen, Kosmetika und Lacken verwendet,
oder als Nahrungsgrundlage fiir Bakterien und Pilze eingesetzt,
welche hieraus organische Sauren, Antibiotika und Vitamine pro-
duzieren. Jiingst gewinnen Zuckerriiben als nachwachsender
Rohstoff, z. B. zur Produktion von Bioethanol und Biogas, an 6ko-
nomischer Bedeutung.

Die Sequenzierungsstrategie

Das zentrale Ziel des BeetSeqg-Projekts ist die Erstellung einer
genomweiten Referenzsequenz der Zuckerriibe basierend auf
dem doppelt haploiden und damit komplett homozygoten (rein-
erbigen) Genotyp KWS2320. Die Zuckerriibe hat einen Chromo-
somensatz von 2n = 18 Chromosomen. Das haploide Genom der
Zuckerriibe ist nach Untersuchungen von Arumuganathan und
Earle (1991) etwa 758 Mbp grof3. Damit ist es flinfmal gréBer als
das von Ackerschmalwand (Arabidopsis thaliana) aber nur etwa
halb so grof3 wie das Rapsgenom. Da die Gré3e eines Genoms mit
der Genomkomplexitdt und dem Organisationsgrad des Orga-
nismus in keinem eindeutigen Zusammenhang steht, ist es nicht
allzu verwunderlich, dass das Zuckerribengenom zwar nur etwa
ein Viertel so groB wie das menschliche Genom ist, aber vermut-
lich mehr Gene als das Humangenom enthilt. Ferner verfligt die
Zuckerriibe, wie viele komplexe Genome von Eukaryonten, liber
einen erheblichen Anteil sich nahezu identisch wiederholender
Jrepetitiver” Sequenzen. Um eine hochwertige Referenzsequenz
verfligbar machen zu kénnen, werden bei der,de novo”-Sequen-
zierung der Zuckerriibe verschiedene Sequenzierungstechnolo-
gien und Sequenzierungsstrategien mit den Positionsinforma-
tionen einer physikalischen BAC-Klonkarte kombiniert. Die
Erstellung der Daten fiir die Genomassemblierung wird unter
Anwendung neuer Sequenziertechnologien und traditioneller
Sanger-Sequenzierung bewerkstelligt. Insbesondere werden
relativ  kostengiinstige ,whole genome shotgun” (WGS)
Datensdtze und Daten aus ,Paired-End”-Sequenzierung kombi-
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Forschung 5
— Vitales Vitis vinifera (Weinrebe)
Rosales Malus x domestica (Apfel))
Fabales Medicago truncatula (Klee)
] — Eurosiden |
— Rosiden — Malpighiales Populus trichocarpa (Pappel)
Kern- e e iten I —— Brassicales Arabidopsis thaliana (Ackerschmalwand)
Eudicotyledoneae | Brassica rapa (Kohl)
~— Caryophyllales -[ Amaranthaceae Beta vulgaris (Zuckerriibe)
Aizoaceae Mesembryanthemum (Mittagsblume)
~— Asteriden ———— Phrymaceae Mimulus guttatus (Gauklerblume)
Solanum tuberosum (Kartoffel)
~——— Solanaceae

Solanum lycopersicum (Tomate)

Einordnung der Zuckerriibe in Relation zu ausgewdhlten Eudikotyledonen in einen vereinfachten Stammbaum. (Verdndert nach Dohm et al., 2009)

niert. Wahrend flr die WGS-Sequenzierung mit ,single reads”
ausschlie3lich auf die 454-Technologie gesetzt wird, kommen bei
der ,Paired-End“-Sequenzierung sowohl die 454-Technologie als
auch die Solexa-Technologie zum Einsatz. Diese paarigen
Sequenzen, generiert aus den Enden fragmentierter DNA-
Molekile definierter Lange zwischen 1 kbp und 20 kbp, konnen
aufgrund ihrer Abstandsinformation zur Uberbriickung von
repetitiven Bereichen bei der Assemblierung genutzt werden.
Grof3ere Distanzen oder Sequenzliicken kénnen (iber mittels
Sanger-Technologie generierten paarigen Endsequenzen von
genomischen BAC- und Fosmidklonen berspannt werden. Die
korrekte Assemblierung und Integration dieser sehr unterschied-
lichen Typen von Sequenzdatensdtzen, sowie die Berlicksichti-
gung von Positionsinformationen aus genetischen und physika-
lischen Karten bei der Verrechnung stellen eine gro3e Herausfor-
derung fur die Bioinformatik dar. An der Fertigstellung der Refe-
renzsequenz wird im Rahmen des BeetSeq-Projektes weiter
intensiv gearbeitet. Als Grundlage fir die Ermittlung der Gen-
dichte, flir Genvorhersagen und Genannotierung, werden Trans-
kripte aus unterschiedlichen Geweben sequenziert. Neben der
Erstellung einer Referenzsequenz basierend auf dem zentralen
Genotyp KWS2320, werden fiir weitere doppelhaploide Genoty-
pen der Zuckerriibe, sowie flir Genome von verschiedenen Ver-
tretern der Gattung Beta und auch von nah verwandten Arten,
beispielsweise von Spinat, Genomassemblies errechnet.

Isolierparzelle mit geselbsteten Zuckerriiben. (Bild: KWS SAAT AG)
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Genomsequenz mit Relevanz fiir
Wissenschaft und Wirtschaft
Die in der Referenzsequenz enthaltene detaillierte Information
Uiber die molekulare Organisation des Erbmaterials der Zuckerrii-
be wird, unterstiitzt durch die genomischen Sequenzdatensatze
weiterer Genotypen und verwandter Arten, die Forschung im
Bereich der vergleichenden Genomanalyse vorantreiben. Die
molekulare Identifizierung von artspezifischen Genen oder Gen-
strukturen ist wissenschaftlich von groem Interesse. In den ver-
gangenen Jahren sind fiir einige Vertreter der Bliitenpflanzen voll-
standige Genomsequenzen verdffentlicht worden, darunter
Ackerschmalwand, Weinrebe, Pappel, Reis, Papaya, Mais, Apfel und
Sojabohne. Die Genomsequenzierung vorwiegend wirtschaftlich
bedeutender Arten wird weiterhin international vorangetrieben.
Die Zuckerriibe ist mit keiner der hier genannten Arten eng
verwandt, sodass das Gebiet der vergleichenden Genomanalyse
eine interessante neue Forschungsgrundlage erhélt. Neben den
Ubergreifenden Fragestellungen zur Pflanzenevolution kann die
Analyse der genomischen Sequenz der Zuckerriibe auch Fra-
gestellungen beziiglich einzelner Gene oder Genfamilien beant-
worten helfen, oder Hinweise fur die Entwicklung spezifischer
Merkmale, wie beispielsweise die Ausbildung des zuckerhaltigen
Rlbenkorpers oder die Zweijahrigkeit geben. Nicht zuletzt wird
der modernen Ziichtungsforschung basierend auf der Grundlage
der Genomsequenz die Entwicklung molekularer Marker enorm

R THN  a .‘ R, o Rl S
Trennwdinde in einem Zuckerriiben-Ziichtungsprogramm (Bild: KWS SAAT AG)



erleichtert und somit die Ziichtung leistungsfahigerer Zuckerri-
bensorten vereinfacht.
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__ sequenziert

Was Gene liber die Evolution verraten

Genetiker entschliisseln Erbgut von Biarlappgewachsen

Sie sind meist nur wenige Zentimeter
grof3e, unscheinbare, krautige Pflanzen
und bilden noch nicht einmal Bliten.
Sofern sie sich in freier Natur Gberhaupt
entdecken lassen, werden wohl die we-
nigsten Laien den sogenannten Barlapp-
gewachsen etwas abgewinnen kdénnen.
Fur Wissenschaftler sind sie jedoch von
immensem Interesse: ,Barlappgewachse
stellen die urspriinglichsten GefaB3pflan-
zen dar’, erldutert Prof. Dr. Gunter
TheiB3en. ,Aus ihren Genen lasst sich da-
her viel Uber die stammesgeschichtliche
Entwicklung der Landpflanzen ablesen.”
Dass das jetzt erstmals moglich ist, daran
haben der Genetiker und seine Doktoran-
din Lydia Gramzow entscheidenden
Anteil. Sie sind Teil eines internationalen
Forscherteams, das jetzt das komplette
Genom des ersten Vertreters der Barlapp-
gewdchse sequenziert und seine Gene
analysiert hat.

Selaginella moellendorffii gehort zu
den mehr als Eintausend heute noch
lebenden Arten von Barlappgewdchsen
und dient den Forschern als Modellorga-
nismus. Die Barlappgewdchse sind vor
Uber 400 Millionen Jahren entstanden.
Sie dominierten wahrend des Karbon —
vor rund 300 Millionen Jahren - als oft
mehr als 30 Meter hohe Siegel- und
Schuppenbaume zusammen mit Schach-
telhalmen die Sumpfwélder der nérdli-
chen Hemisphére, aus denen spater die
Steinkohle  entstand. ,Stammesge -
schichtlich sind sie das Bindeglied zwi-
schen den urspriinglicheren Moosen und
den hoher entwickelten Farnen und
Samenpflanzen’, erlautert Theien. An

ihnen lasse sich ablesen, welche evolu-
tionaren Innovationen es den Pflanzen
ermdglicht haben, an Land nicht nur zu
Uberleben, sondern sich dort weiterzu-
entwickeln.

Zu den Neuheiten, die bei den Bar-
lappgewdchsen erstmals auftauchen,
gehort die Ausbildung von verholzten
GefaBen, in denen Wasser und Nahrstoffe
transportiert werden. ,AuBerdem finden
wir bei diesen Vertretern erstmals Spros-
sachsen und gut entwickelte Blatter”, er -
lautert Bioinformatikerin Gramzow. Dank
der jetzt vorliegenden vollstandigen Erb-
gutsequenz konnten die Forscher nun
das erste Mal gezielt nach bestimmten
Genen in Selaginella suchen. ,Durch den
Vergleich mit dem Genom anderer Land-
pflanzen kdnnen wir nun erkennen, wann
bestimmte Gene im Verlaufe der Evoluti-
on entstanden sind’, so die Nachwuchs-
wissenschaftlerin. ,Es zeigte sich bei-
spielsweise, dass die Eroberung des Lan-
des — der Ubergang von den Griinalgen
zu den Moosen - von einer wesentlich
umfangreicheren Entstehung neuer Ge -
ne begleitet war, als die Entstehung der
GefaBpflanzen beim Ubergang von den
Moosen zu den Barlappen. Die Entste-
hung der Samenpflanzen erforderte
dann wieder mehr neue Gene’, macht sie
deutlich.

Innerhalb des tiber 100-kdpfigen Au -
torenteams aus Amerika, Europa, Austra-
lien und Asien haben die Jenaer Geneti-
ker das Selaginella-Genom gezielt nach
Gengruppen durchforstet, die bei héhe-
ren Pflanzen die Blitenentwicklung steu-
ern. Dabei haben sie allerdings nur ent-

Die Biologen Prof. Dr. Giinter TheiBen und Lydia
Gramzow vom Lehrstuhl fiir Genetik der Friedrich-
Schiller-Universitéit Jena an einem Bdrlappgewdichs
(Foto: Jan-Peter Kasper/FSU).

fernte Verwandte dieser Gene gefunden.
,Ein Ergebnis, das wir erwartet haben’,
resimiert Theilen, der sich in seiner For-
schung auf Gene der Bliitenentwicklung
spezialisiert hat. Nahe Verwandte dieser
Gene sind in der Evolution offenbar erst
nach der Entstehung der Barlappgewach-
se aufgetaucht — parallel zur Entstehung
des Samens bei Samenpflanzen. Doch zu
diesem Zeitpunkt hatte sich die Linie, die
zu den heute lebenden Samenpflanzen
fuhrt, bereits von den Barlappgewachsen
getrennt. ,Das ist moglicherweise einer
der Griinde, warum Barlappgewdchse
bestimmte Innovationen nicht ausbilden
konnten und daherim Verlauf der Evoluti-
on von den Samenpflanzen aus den mei-
sten Lebensrdumen verdrangt worden
sind’, fligt TheiBen hinzu.

Originalpublikation: Banks JA et al. (2011) The
compact Selaginella genome identifies changes
in gene content associated with the evolution of
vascular plants. Science Vol. 332 no. 6032 pp.
960-963. DOI: 10.1126/science.1203810
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Nicht EHEC, sondern EAHEC

Gottinger Wissenschaftler entschliisseln Genom des sogenannten EHEC-Erregers

Wissenschaftler des Laboratoriums fiir Genomanalyse der Universitdt Gottingen haben die genetische Information
des Bakteriums Escherichia coli aus der derzeitigen Infektionswelle (E. coli 0104:H4) entschliisselt, das die soge-
nannten EHEC-Erkrankungen verursacht. Zum Einsatz kam dabei die Roche-454-Sequenzierungstechnologie. Die
untersuchten Proben stammen von zwei Patienten aus Hamburg.

Die neuen Sequenzdaten deuten darauf
hin, dass die Patientenisolate nicht etwa
aus einem EHEC-Erreger hervorgegan-
gen sind, sondern vielmehr aus einem
Keim, den man als EAEC (enteroaggrega-
tiver Escherichia coli) bezeichnet. Dieser
zeichnet sich dadurch aus, dass er sich mit
seinen aggregativen Adhéarenzfimbrien
(AAF) besonders fest an Enterozyten bin-
det und dabei einen Biofilm ausbilden
kann. Daraufhin bildet und sekretiert die-
ser Pathotyp Entero-, sowie Cytotoxine;
z.B. den Autotransporter Protease Pic,
oder das Shigella Enterotoxin 1. Verglei-
che mit den Genomsequenzen der zwei
Isolate aus Hamburg zeigten, dass mehr
als 96 Prozent des Chromosoms mit dem
des EAEC-Stammes 55989 identisch sind.
Dieser Stamm wurde erstmals 2002 bei
einem HIV-Patienten in Afrika beschrie-
ben.

Fatale Kombination

verschiedener Pathotypen

Die Analyse der Sequenzen der beiden
Hamburger Isolate zeigte, dass sie nicht
nur den groB3ten Teil der chromosomalen
Information des EAEC-Stammes kodie-
ren, sondern auch das fir die aggregati-
ven Adharenzfimbrien codierende Plas-
mid (pAA) Ubernommen haben. Auf
diesem Plasmid befindet sich eines von
vier Allelen der Adharenzfimbrien (AAF/I).
Zusatzlich wurde ein Shiga-Toxin (STX)
Phage STX2 im Chromosom identifiziert.
Dieser Phage stammt urspriinglich aus
anderen E. coli Pathotypen, wie EHEC
(enterohdamorrhagischer E. coli) oder
STEC (Shigatoxin-produzierender E. coli).
EHEC ist der Verursacher des hamolyti-
schen urdmischen Syndroms (HUS). Typi-
sche Eigenschaften des EHEC-Keims sind
ein STX-Phage und die LEE (locus of ent-
erocyte effacement) Pathogenitatsinsel.
Das Shiga-Toxin (STX) kommt urspriing-
lich aus Shigella dysenteriae, dem Erreger
der Bakterienruhr. Dieses Gift wird im

Darm produziert, iber das Blut absorbiert
und fiihrt zur hdmolytischen Andmie und
Folgeschaden, wie beispielsweise Nieren-
versagen. Eine Kombination aus diesen
verschiedenen Pathotypen (EAEC und
EHEC/STEC) fihrte zur erhéhten Aggres-
sivitdt und den damit verbundenen ge-
steigerten HUS-Ausbruchsraten.

Besonders resistent gegen
Antibiotika

Zusatzlich schitzt sich der Keim vor Anti-
biotika, indem er eine sogenannte "ex-
tended spectrum" B-Lactamase produ-
ziert, die ein breites Spektrum von B-Lac-
tam-Antibiotika abwehrt. Die entspre-
chenden Gene sind auf einem Resistenz-
plasmid lokalisiert. Ahnliche Plasmide
sind in Enterobakterien weit verbreitet.

Resistenzplasmid /
TEM-1 @

CTX-M

Dartiber hinaus wurden potentielle Gene
fur weitere Resistenzen im Genom gefun-
den.

Die Gottinger Wissenschaftler schla-
gen fur den neuen Erreger die Bezeich-
nung EAHEC (Entero-Aggregativer-Ha-
morrhagischer E. coli) vor.

Weitere Informationen sowie die Ge-
nomsequenzen sind im Internet unter
www.g2l.bio.uni-goettingen.de zu fin-
den.

Originalpublikation: Brzuszkiewicz, E. et al.
(2011) Genome sequence analyses of two isola-
tes from the recent Escherichia coli outbreak in
Germany reveal the emergence of a new patho-
type: Entero-Aggregative-Haemorrhagic Esche-
richia coli (EAHEC). Archives of Microbiology. doi:
10.1007/500203-011-0725-6

EHEC

— Resistenz-
plasmid

EAHEC

= neuer Entero-Aggregativer-
Hamorrhagischer Escherichia coli

Modell zur Entstehung eines neuen Entero-Aggregativen Himorrhagischen Escherichia coli (EAHEC)
[Foto: Manfred Rohde, Helmholtz-Zentrum fiir Infektionsforschung (HZI); Grafik: Universitdt Géttingen]
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Genomics meets Microfluidics
Entwicklung mikrofluidischer Chips
fUr die Wirkstoffsuche

Infektionskrankheiten stellen nach wie vor eine der hdufigsten Todesursachen weltweit dar und sind aufgrund
GenoMik  der Zunahme von Antibiotikaresistenzen auch in Europa auf dem Vormarsch. Es besteht daher ein dringender
Bedarf, neue und effektive Wirkstoffe gegen die Erreger zu entwickeln. Einen wesentlichen Beitrag zur Wirk-
stofffindung kann die Analyse genomischer Daten liefern, indem Mikroorganismen mit dem Potential zur Produktion
neuartiger Antibiotika identifiziert werden. Durch den Einsatz von mikrofluidischer Technologie lasst sich ein langwieri-

ges und kostenintensives Screening nach den betreffenden Verbindungen vermeiden.

Markus Nett, Martin Roth und Thomas Henkel

In den letzten 15 Jahren haben wir eine rasante Entwicklung in der
Sequenziertechnologie erlebt. Die Einflhrung leistungsfahiger
Sequenzierplattformen, zu nennen sind hier u.a. die 454- und Illu-
mina-Technologie, hat nicht nur den Zeitaufwand fiir Sequenzie-
rungen drastisch reduziert, sondern auch die damit verbundenen
Kosten. In der Folge ist die Zahl der in 6ffentlichen Datenbanken
hinterlegten Genomsequenzen exponentiell angestiegen, und ein
Ende dieser Entwicklungist nichtin Sicht. Die Kenntnis des Erbguts
eines Organismus kann helfen, viele grundlegende Fragen zu sei-
nem Metabolismus und Lebenszyklus zu beantworten. In der
postgenomischen Ara stellt sich zunehmend die Frage, wie sich
die gewonnene, enorme Datenmenge fiir die angewandte For-
schung nutzbringend erschliessen lasst.

Auf der Suche nach neuen Antibiotika

Vor dem Hintergrund der zunehmenden Ausbreitung antibiotika-
resistenter Krankheitserreger kommt der Suche nach neuen anti-
bakteriellen Wirkstoffen grof3e Bedeutung zu. Die meisten Anti-
biotika, die sich heute auf dem Markt befinden, werden entweder
aus Mikroorganismen direkt gewonnen oder sind strukturelle
Abkdmmlinge genuiner Naturstoffe. Die immense Bedeutung von
Naturstoffen in der Behandlung von Infektionskrankheiten ist zum
einen auf ihre strukturelle Diversitat, zum anderen auf ihre im Ver-
lauf der Evolution optimierte Affinitat zu biologischen Zielstruktu-
ren zurlickzufiihren. In Bakterien und Pilzen finden sich die Gene
fiir die Biosynthese eines Naturstoffes i.d.R. auf einem zusammen-
hdngenden DNA-Abschnitt, einem sog. Cluster. Viele der mikrobi-
ellen Biosynthesesysteme sind modular aufgebaut und arbeiten
kolinear, was eine strukturelle Vorhersage der kodierten Verbin-
dungen anhand von Prazedenzfillen ermoglicht (Abb. 1). Die
genombasierte Suche nach solchen genetischen Baupldnen
brachte die Erkenntnis, dass das Potential von Mikroorganismen,
Antibiotika zu produzieren, bei weitem nicht ausgeschopft ist. Auf
den Genomen sind weitaus mehr mdgliche Naturstoffe kodiert als

Abb. 1: Raster-Elektronenmikro-
skopaufnahme eines filamento-
sen Bakteriums und eine chromo-
somal kodierte Assemblierungsli-
nie fiir die Produktion eines Natur-
stoffes.

bisher Substanzen isoliert wurden. So besitzt der Produzent des
Antituberkulosemittels Streptomycin die Fahigkeit, mindestens 36
unterschiedliche Naturstoffe zu produzieren. Bekannt sind aber
nur neun. Im Fall des Bakteriums Saccharopolyspora erythraea, wel-
ches fir die industrielle Gewinnung des Antibiotikums Erythromy-
cin eingesetzt wird, ist diese Diskrepanz sogar noch gro3er (Nett,
M. et al., 2009). Die Griinde fiir dieses Missverhaltnis sind vielfaltig.
Eine hdufige Beobachtung ist, dass die betreffenden Naturstoffge-
ne still sind - das heif3t, sie werden unter den gegebenen Kultivie-
rungsbedingungen nicht transkribiert.

Wie konnen wir stille Gene aktivieren?

Die Beantwortung dieser Frage wird eine der gro8en Herausforde-
rungen der Forschung in den kommenden Jahren sein, und das
nicht nur im Bereich des wirkstoff-orientierten Genome Minings.
Es gilt, allgemeine Konzepte zu entwickeln, mit denen das brach-
liegende metabolische Potential von Mikroorganismen besser
genutzt und das vorhandene weiter optimiert werden kann, z.B.
im Hinblick auf maximale Produktbildung. Die Anforderungen an
ein solches Konzept sind vielféltig: es muss fir eine breite Palette
an Organismen zugénglich sein, es sollte moglichst einfach und
kostengtinstig sein und zudem nur einen geringen Zeitaufwand
erfordern. Sehr vielversprechend im Zusammenhang mit der Wirk-
stoffsuche, v.a. in solchen Bakterien und Pilzen, fiir die kein geneti-
sches System zur Verfligung steht, erscheint daher die sog.
OSMAC-Strategie (OSMAC: one strain — many compounds). Bei die-
ser Methode werden die Kultivierungsparameter kontinuierlich
variiert bis Anderungen im metabolischen Profil des Mikroorga-
nismus zu Tage treten (Bode, H. B. et al., 2002). OSMAC beruht auf
dem bekannten Prinzip, dass externe Stimuli, wie z.B. eine Phos-
phatlimitation oder eine Anderung des pH-Wertes, Auswirkungen
auf transkriptioneller Ebene nach sich ziehen und so zur Aktivie-
rung ruhender Gene fiihren kdnnen. Aufgrund ihres empirischen
Ansatzes wurde die OSMAC-Strategie bislang Giberwiegend in Fall-
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Abb. 2: Mikrokompartiment-Kultur des filamentGsen Bakteriums aus Abb. 1.

studien eingesetzt, also bei einzeln ausgewahlten Organismen.
Zudem war die Anzahl der getesteten Kultivierungsbedingungen
limitiert.

Kontrolliertes Wachstum auf kleinstem Raum

Fortschritte in der Mikrofluidik haben eine Anzucht von Bakterien
und Pilzen auf engstem Raum, in sog. Mikrokompartimenten,
moglich gemacht. Der miniaturisierte Ma3stab bei einer solchen
Kultivierung reduziert den Zeit- und Kostenaufwand im Vergleich
zu einer klassischen Fermentation erheblich und erlaubt eine
systematische Evaluierung des Einflusses verschiedener Kultivie-
rungsparameter auf die Naturstoffproduktion. Wurde in vorange-
gangenen Arbeiten der Nachweis des Wachstums von Bakterien
und Pilzen in PTFE-Kapillaren erbracht (Martin, K. et al., 2003), so
konnte jetzt erstmalig eine Kultivierung von Antibiotika-produzie-
renden Bakterien in mikrofluidischen Chips realisiert werden.
Initiale Untersuchungen bestdtigen, dass das Wachstum der
Mikroorganismen grundsatzlich mit dem in klassischen Schiittel-
kulturen vergleichbar ist, auch kénnen dhnliche Zelldichten erzielt
werden. Der Einsatz der am Institut fiir Photonische Technologien
in Jena konzipierten und gefertigten Chips ist dabei nicht auf ein-
zellige Organismen beschrankt. Vielmehr kénnen auch filamento-
se oder myzelbildende Bakterien in den Mikrokompartimenten
kultiviert werden (Abb. 2).

Wirkstoffsuche in mikrofluidischen Chips

Im Rahmen eines Verbundprojektes innerhalb der vom BMBF
geférderten Netzwerk-Initiative GenoMik-Transfer entwickeln
drei Arbeitsgruppen aus Jena (Dr. T. Henkel, Institut fir Photoni-
sche Technologien, Dr. M. Roth, Leibniz-Institut flr Naturstoff-
Forschung und Infektionsbiologie, Dr. M. Nett, Nachwuchsgrup-
pe am Leibniz-Institut fir Naturstoff-Forschung und Infektions-
biologie) eine mikrofluidische Screening-Plattform fiir die Suche
nach neuen Antibiotika. Dabei sind drei Herausforderungen zu
bewaltigen. (i) Um die zu testenden Mikroorganismen zur Pro-
duktion von interessanten Naturstoffen anzuregen, muss — ent-
sprechend der OSMAC-Konzeption - die Mdglichkeit gegeben
sein, verschiedene Kultivierungsbedingungen zu simulieren.
Durch die Implementierung zusatzlicher Anschliisse auf den
Chips, tber die Nahrstoffe und/oder Effektoren den generierten
Kulturkompartimenten zudosiert werden konnen, konnte diese
Anforderung bereits erfiillt werden. (ii) Im Vergleich zu den Gbli-
cherweise im Milliliter- bis Liter-MaB3stab durchgefiihrten Schiit-
telkulturen sind die gebildeten, absoluten Antibiotikamengen
bei einer mikrofluidischen Kultivierung natdrlich gering. Fir die
Detektion wurde daher ein fluoreszenz-basierter Ganzzellassay
adaptiert, mit dem sich geringe Antibiotika-Konzentrationen
nachweisen lassen. (iii) Fiir den breiten Einsatz dieser Technolo-
gie mussen die verwendeten Chips kostenglinstig und allgemein
verfligbar sein. Aus diesem Grund werden derzeit unterschiedli-
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Abb. 3: Mikrofluidischer Polycarbonat-Chip im CD-Format.

che Materialien und Fertigungsmethoden evaluiert, die eine
Bereitstellung von Einweg-Chips ermdglichen (Abb. 3).

Das Zusammenbringen von Genomik und Mikrofluidik

Bei der Auswahl der zu testenden Stdmme setzen die Jenaer Wis-
senschaftler mehr auf Klasse statt auf Masse. Auf der Grundlage
von genomischen Daten werden mikrobielle Stémme ausgewahlt,
die besonders vielversprechend fiir die Produktion neuartiger
Naturstoffe sind. Grundlage fir diese Analysen sind Homologie-
basierte, z.T. automatisierte Sequenzanalysen auf Proteinebene
unter Verwendung von Bibliotheken mit konservierten Domanen
verschiedener Biosyntheseenzyme. Dabei beschranken sich die
Wissenschaftler nicht nur auf Arten, deren Potential zur Produkti-
on von Antibiotika bereits bekannt ist, sondern schlieBen bewusst
auch bislang nicht oder nur wenig beachtete taxonomische Grup-
pen mit ein. Gerade diese Stamme bergen oft die Fahigkeit zur Pro-
duktion von strukturell ungewohnlichen Verbindungen, voraus-
gesetzt dass die geeigneten Kultivierungsbedingungen identifi-
ziert werden (Winter, J. M. et al., 2011). Gelegentlich erlaubt die
bioinformatische Analyse von Naturstoffbiosynthese-Clustern
auch Ruickschlisse auf Faktoren, die sich limitierend auf eine Pro-
duktion der kodierten Verbindungen auswirken. Diese Informati-
on kann dann direkt fiir entsprechende Kultivierungsstudien
genutzt werden. Im Anschluss an die strukturelle Charakterisie-
rung neuer antimikrobieller Wirkstoffe ermdglicht die Kenntnis
der genomischen Sequenz des mikrobiellen Produzenten weiter-
gehende molekularbiologische Arbeiten mit dem Ziel, die gebil-
deten Verbindungen durch selektive Beeinflussung einzelner Bio-
synthese-Schritte strukturell zu diversifizieren.
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Was stoppt den Malaria Parasiten,
bevor er sich im Blut einnistet?

Neue Hochdurchsatz-Methode vereinfacht die Suche nach Wirkstoffen

Malaria gehort neben Tuberkulose und HIV/Aids nach wie vor zu den weltweit am starksten verbreiteten
und bedrohlichsten Infektionskrankheiten. Die Erkrankung wird durch Parasiten der Gattung Plasmodium

Nationales
Genomforschungsnetz

hervorgerufen. Typische Symptome, die unbehandelt zum Koma und sogar zum Tod fiithren kénnen, sind

die periodisch auftretenden Fieberschiibe, Schiittelfrost und Krampfe. Doch was macht Malaria so geféahrlich und so

schwer zu behandeln?

Janina Hellmann und Stephan Hegge

Die vielen Gesichter des Parasiten

Der Malariaerreger ist ein duBerst facettenreicher Gegner, der es
versteht, sich dem Immunsystem seiner beiden Wirte (Miicke —
Mensch) meisterhaft zu entziehen. Plasmodien andern sowohl ihre
Morphologie, als auch ihre biologischen Prozesse, je nachdem, in
welchem Wirt und in welchem Stadium ihres komplexen Lebens-
zyklus sie sich befinden.

Zyklus Mensch — Moskito: Ein geringer Prozentsatz der Parasi-
ten wird auf den Moskito Ubertragen, wenn er einen infizierten
Menschen sticht. Innerhalb des Moskitos verandert sich der Para-
sit und vervielfdltigt sich zu tausenden so genannter Sporozoiten,
einem Infektionsstadium des Erregers. Diese befallen die Spei-

A Transformation
eines einzelnen Sporozoiten

GFP

Sytox Orange

vy

Transformation
von bis zu 1000 Sporozoiten

cheldriisen und warten auf eine erneute Blutmahlzeit des Moski-
tos. Mit dem Speichel der Miicke werden einige Sporozoiten in die
Haut des menschlichen Wirtes Gibertragen, dringen in Blutgefasse
ein und werden mit dem Blutstrom in die Leber transportiert. Die
Leberzellen stellen flir den Parasiten ein sicheres Versteck vor dem
Immunsystem dar, so dass sich die Sporozoiten dort unbemerkt
morphologisch verdandern (Transformation) und in den nachsten
Tagen tausendfach zu Merozoiten, einem Blutstadium des Parasi-
ten, vervielfdltigen kdnnen. Die Merozoiten verlassen die Leber
und befallen die roten Blutkoérperchen (Erythrozyten). Dort ver-
stecken und vermehren sich die Erreger solange, bis die Nah-
rungsvorrate verbraucht sind. Daraufhin platzen die Erythrozyten

Abrundungsfaktor
o
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1
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Abb. 1 (nach Hegge et al.): Transformationsanalyse. (A) Visualisierung der Parasitenabrundung. GFP exprimierende Sporozoiten cindern ihre Gestalt wéihrend der Transfor-
mation. Tote Parasiten werden mittels des Markers Sytox Orange® im rot fluoreszierenden Kanal sichtbar. Die Abrundung kann tiber Bildanalyseverfahren als Abrundungs-
faktor numerisch dargestellt und iber die Zeit aufgetragen werden. Dabei entspricht ein Faktor von , 1” einer idealen Gerade, ,“0" einer idealen Kugel. (B) Analyse von etwa
800 Parasiten. Uber die Zeit (2-9 h, a-c) runden sich die Parasiten ab (blaue Kurve im Graph). Die rote Kurve im Graph stellt das Absterben der kultivierten Parasiten im zeitli-
chen Verlauf dar.
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Abb. 2 (nach Hegge et al.): Schematische Darstellung von Faktoren, die einen Ein-
fluss auf die Transformation haben. Sporozoiten beginnen unter bestimmten Bedin-
gungen mit der Abrundung, kénnen allerdings zu jedem Zeitpunkt auch sterben
(R.I.P), ohne den Transformationsprozess abzuschlief3en.

(Grundlage vieler der oben beschriebenen Symptome), wobei die
Parasiten freigesetzt werden und wiederum neue Blutkérperchen
befallen. Hier schlief3t sich der Lebenszyklus des Malaria Erregers.

Aktuelle Forschung - ein Auszug

Der Schwerpunkt der Forschung liegt auf den Blutstadien des
Parasiten, da diese zum einen fiir die auftretenden Symptome ver-
antwortlich und zum anderen seit Mitte der 1970er Jahre relativ
leicht im Labor kultivierbar sind. Viele grundlegende Erkenntnisse
wurden gewonnen, allerdings stehen noch immer weder ein tiber-
zeugender Impfstoff, noch ein preisglnstiges, resistenzfreies
Medikament zur Verfligung. Daher verschiebt sich derzeit der For-
schungsschwerpunkt auf die verschiedenen symptomlosen Stadi-
en. Wir erforschen in diesem Zusammenhang unter anderem die
Infektionsstadien (Sporozoiten) und ihre morphologische Verdn-
derung in friihe Leberstadien. Diese Transformation ist fir den
Parasiten Uberlebenswichtig und ihre Hemmung konnte eine
Infektion bereits im Keim ersticken. Experimentell gab es bislang
jedoch nur duBerst eingeschréankte Moglichkeiten zur besseren
Erforschung der Transformation, so dass wir zundchst ein neues
Werkzeug entwickeln mussten: die Transformationsanalyse im
Hochdurchsatz (Hegge et al.).

Transformationsanalyse im Hochdurchsatz

Speicheldrisen infizierter Moskitos lassen sich leicht entfernen, so
dass die in ihnen enthaltenen Sporozoiten aufgereinigt und unter
dem Mikroskop betrachtet werden kdnnen. Die etwa 10pum langen
Sporozoiten fallen zunédchst durch ihre langliche, halbkreisformige
Morphologie auf (siehe Abb. 1A). Selbst au3erhalb von Leberzellen
beginnt nach einigen Stunden die Transformation, d.h. die Sporo-
zoiten runden sich ab, bis ihre Morphologie einer nahezu perfek-
ten Kugel entspricht.

Die Transformationssequenz verlauft fast identisch fir jeden
Parasiten, so dass wir hier einen guten Ansatz fiir ein Computer-
gestutztes, Mikroskop-basierendes Analyseverfahren sahen. Da
unsere Sporozoiten das griin fluoreszierende Protein (GFP) expri-
mieren, erhalten wir unter dem Mikroskop ein sehr starkes Signal
und kénnen somit den ganzen Transformationsprozess beobach-
ten. Ein eigens von uns dafiir geschriebenes Programm erfasst ein-
zelne Parasiten automatisch und ordnet jedem einen als Abrun-
dungsgrad bezeichneten Faktor zwischen, 1” (fiir eine ideale Gera-
de) und, 0" (fir eine perfekte Kugel) zu (Abb. 1A, B). Die Kombina-
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tion eines vollautomatisierten Mikroskops mit dieser Computer-
gestltzten Bildauswertung ergab eine schnelle, prazise und quan-
titative Methode, mit der wir tber 18 Stunden lang mehr als 100
Bedingungen (mit 40-1000 Parasiten/Bedingung) simultan beob-
achten und innerhalb weniger Stunden analysieren kénnen.

Was diese Analyse iiber den Parasiten verrat
Wir nutzten die Transformationsanalyse zundchst, um in Erfahrung
zu bringen, welche Faktoren den Transformationsprozess blockie-
ren oder induzieren. Unterschiedliche biochemische Bedingun-
gen (Proteine, lonenkonzentrationen etc.), aber auch physikali-
sche Faktoren (Temperatur) galten dabei als aussichtsreiche Kan-
didaten. Wir identifizierten eine ganze Reihe von Schlisselfakto-
ren der Transformation (Abb. 2) (Hegge et al.):

« Temperatur: Der Anstieg der Temperatur von 21°C (Korpertem-
peratur Moskito) auf 37°C (Kérpertemperatur Mensch) induziert
die Transformation.

+ Serumalbumine (z.B. BSA), wie sie zwar im Blut von Vertebraten,
jedoch weder in der Leber noch im Moskito vorkommen, wirken
inhibierend.

+ Bicarbonat (HCOs-) ist in Mengen, die der physiologischen Kon-
zentration im Blut entsprechen, stark aktivierend und sorgt
dafir, dass die Transformation bereits nach etwa 45 min beginnt.
Dieses Zeitfenster korreliert gut mit der Dauer, die sich ein
Sporozoit maximal in der Haut bewegen kann.

+ Glucose nimmt eine interessante Sonderstellung ein. Konzen-
trationsanderungen haben weder einen aktivierenden, noch
inhibierenden Effekt auf die Transformation, allerdings tberle-
ben Parasiten unabhdngig vom Transformationsgrad deutlich
langer.

Einen Schritt weiter - Das Finden

und Testen von Wirkstoffen

Aus den gewonnenen, fundamentalen Erkenntnissen lassen sich
bereits einige konkrete, praktische Anwendungen ziehen, so eroff-
net sich beispielsweise die Moglichkeit, Sporozoiten im richtigen
Medium erheblich ldnger als lediglich wenige Stunden zu lagern.
Wichtiger noch: das Anwenden unseres Transformationsscreens
gestattet es, schnell und systematisch Substanzen auf ihre Wirk-
samkeit hinsichtlich der Sporozoiten und ihrer Transformation zu
testen und zu charakterisieren. Exemplarisch wollten wir bewei-
sen, dass dieser Ansatz funktioniert. Wir wahlten dazu mit Epigal-
locatechingallat (EGCG) — Hauptwirkstoff des griinen Tees - eine
bereits bekannte bioaktive Substanz aus.

EGCG und andere bioaktive Wirkstoffe dienen den Pflanzen
u.a. zur Abwehr und sind in vielen Medikamenten (Morphium aus
Schlafmohn, Salizylsaure aus Weidenrinde) zu finden. EGCG wurde
z.B. bereits als Wirkstoff sowohl gegen bestimmte Krebsarten
sowie gegen bakterielle und virale Krankheiten beschrieben. Es
gehort zur chemischen Klasse der Polyphenole, die als eine Art
Kleister viele Enzyme in Zellen miteinander verkleben und somit
wichtige Stoffwechselvorgange stéren. Aufgrund dieses unspezifi-
schen Wirkmechanismus ist das Auftreten von Resistenzen, das bei
der Behandlung von Malaria ein groBes Problem darstellt,
grundsatzlich weniger wahrscheinlich und EGCG ein potentiell
attraktiver Wirkstoff. Allerdings kann EGCG nur auBerhalb der Zel-
le seine Wirkung entfalten, da es nicht membrangangig ist. Adju-
vanzien, wie beispielsweise das Digitonin, machen zelluldre Mem-
branen durchldssig und ermdglichen so den Eintritt nicht mem-
brangdngiger Wirkstoffe in die Zelle.

Zum Erreichen der maximalen Wirkstoffkonzentration inner-
halb des Parasiten mussen Digitonin und EGCG im richtigen Ver-
haltnis zueinander benutzt werden. Aufgrund der verschiedenen
Konzentrations- und Kombinationsmaoglichkeiten verwendeten
wir die fir hohen Durchsatz ausgelegten Transformationsanalyse
(Hellmannetal.).
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Abb. 3 (nach Hellmann et al.): Griiner Tee. (A) Bilder von griin fluoreszierenden Parasiten (iber die Zeit (0, 6, 12 h, Parasiten in weil3). Sie runden sich mit der Zeit ab und sterben,
sichtbar durch die Zunahme des Sytox Orange® Signals im rot fluoreszierenden Kanal (iber die Zeit (Parasiten in weil3). (B) Anteil lebender Parasiten in Prozent nach der Wir-
kung verschiedener EGCG Konzentrationen (27-4400 uM) nach 0, 6 und 12 h und Wirkung der Kombination von verschiedenen EGCG Konzentrationen mit 115 uM Digitonin
als Adjuvans. Deutlich sichtbar ist die IC50 Verschiebung (gestrichelte Linien) von 1095 uM auf 44 uM nach 6 h Wirkzeit. (C) Projektionen der kreisférmigen Bewegung von
Sporozoiten (schwarz) iiber die Zeit auf Glas (Hintergrund weil3). Die Anzahl der kreisenden Parasiten ist 40 Minuten nach EGCG Zugabe von 21,8 uM deutlich reduziert und
vollstdndig inhibiert bei 1090 uM EGCG. (D) Dosis-Wirkungskurve des Anteil der beweglichen Parasiten tiber verschiedene EGCG Konzentrationen (6.75 uM-1090 uM) nach 40

Minuten Wirkzeit. Der IC50 betrégt 137 uM.

Wirkstoff aus griinem Tee hemmt Malaria-Parasiten

Mit Hilfe der Transformationsanalyse ermittelten wir flir EGCG allei-
ne eine inhibitorische Konzentration, bei der 50% der Parasiten
gestorben waren (IC50) von 1095 pM nach 6 Stunden Wirkzeit
(Abb. 3A, B). Bereits nach weiteren 6 Stunden sank dieser IC50
jedoch um das 10-fache auf 118 uM (Figure 2B). Um den IC50 zu
verringern, wurde die Kombination von EGCG mit 115 uM des
Adjuvans Digitonin getestet und der IC50 dabei um das 25-fache
auf44 uM nach 6 Stunden Wirkzeit verbessert (Abb. 3B). Die Reduk-
tion stellt damit einen stark synergistischen Effekt dar.

Neben dem Einfluss von EGCG/Digitonin auf das Uberleben
und die Transformationsrate der Sporozoiten wurde weiterhin
untersucht, ob und wie sich die Beweglichkeit der Parasiten veran-
dert. Die Bewegung der Sporozoiten ist wichtig fiir das Eindringen
in den Blutkreislauf und in die Leberzelle und erfordert einen per-
fekt koordinierten Bewegungsapparat. Ein Verkleben der notwen-
digen Proteine durch EGCG sollte diesen Apparat nutzlos machen.
Mittels einer dem Transformationsscreen verwandten Methode
erhielten wir im Hinblick auf die Beweglichkeit einen 1C50 von
137uM (Abb. 3C, D). Dieser IC50 wurde allerdings schon nach 40
Minuten erreicht, wahrend bei dieser Konzentration noch kein
toxischer Effekt messbar war (Abb. 3B, D). Damit ist der Bewe-
gungsapparat gegeniiber dem Wirkstoff aus griinem Tee sensiti-
ver als der Transformationsmechanismus.

Im Hochdurchsatz Wirkstoffe analysieren

Wir stellten hier die Transformationsanalyse von Plasmodium
Sporozoiten exemplarisch fiir eine Reihe neuer Werkzeuge dar,
welche im hohen Durchsatz schnelle und quantitative Aussagen
zur Verdnderung zelluldrer Prozesse treffen kdnnen. Ebenfalls
exemplarisch zeigten wir, dass griiner Tee und sein Hauptbestand-
teil EGCG eine leicht inhibierende Wirkung auf die Bewegung und
Transformation von Sporozoiten hat. Die wirksamen Konzentratio-

nen sind jedoch sehr hoch und die Bioverfiigbarkeit zu gering, als
dass ein Mensch sich durch das Trinken von griinem Tee vor Mala-
ria schuitzen kdnnte.

Unabhangig von dieser Einschrankung wiesen wir die antipa-
rasitdren Eigenschaften von pflanzlichen bioaktiven Wirkstoffen
nach und dass die Kombination von mehreren Medikamenten zu
héheren Effekten fihrt. Wichtig in diesen beispielhaften Analysen
ist, dass diese, auf Sporozoiten und unserer Mikroskopie-Methode
basierenden Instrumente durchaus geeignet sind, um Wirkstoff-
bibliotheken auf potentielle Kandidaten zu durchforsten, welche
die Infektion bereits im Keim zu ersticken vermdogen.

Die Arbeiten wurden in einem Teilprojekt von NGFN-Transfer (Teil-
projektleiter Dr. Friedrich Frischknecht) innerhalb der Allianz Mala-
ria (Koordinatorin Dr. Birte Sonnichsen) gefordert.

Originalpublikationen

e Hegge S et al. (2010) Key factors regulating Plasmodium berghei sporozoite
survival and transformation revealed by an automated visual assay. FASEB J.
24(12):5003-12; doi: 10.1096/1].10-164814 e Hellmann JK et al. (2010) Synergi-
stic and Additive Effects of Epigallocatechin Gallate and Digitonin on Plasmo-
dium Sporozoite Survival and Motility. PLoS One 5(1):e8682; doi:10.1371/jour-
nal. pone.0008682
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Ubertragung von Hochdurchsatz-
Sequenzierungsdaten in den klinischen
Alltag (,translational cancer research’)

Michal-Ruth Schweiger

Die Entwicklung neuester Hochdurchsatz-Se -
quenziertechnologien (HTS) stellt einen der groR3-
ten Durchbriiche moderner Wissenschaften dar.
Mit diesen Technologien wurde es mdglich, gesamte menschliche
Genome in kiirzester Zeit zu analysieren und in systematischen
Ansatzen die molekular-genetischen Grundlagen von Krankhei-
ten zu identifizieren. Dies ist sowohl fiir Erkrankungen, die durch
Verdnderung einer einzigen Position in der DNA verursacht wer-
den (monogene Erkrankungen), als auch flir komplex genetische
Erkrankungen durchfiihrbar (Schweiger et al. 2011, Krawitz et al.
2010). Zu den komplex genetischen Krankheiten gehéren Erkran-
kungen wie z.B. die Alzheimer’sche Erkrankung, der Diabetes mel-
litus (Zuckerkrankheit), aber auch Tumorerkrankungen. Insbeson-
dere fir die Entstehung von Tumorerkrankungen wurden bisher
nur einzelne Gene oder kleine Gengruppen verantwortlich
gemacht. Unter Verwendung der Hochdurchsatz-Sequenzierun-
gen hat sich in den letzten Jahren jedoch gezeigt, dass eine Viel-
zahlvonVerdanderungen in der Tumor-DNA relevant ist. Der Identi-
fikation dieser Veranderungen und der Zusammenfiihrung von
verschiedenen Informationsebenen gilt das Hauptinteresse unse-
rer Arbeit. Wir erhoffen dadurch einerseits grundlegende Einblicke
in die Pathogenese von Tumoren zu erlangen, andererseits aber
auch robuste Biomarker zu identifizieren, die fiir die Diagnose,
Therapie und Prognose der Erkrankungen verwendet werden kén-
nen (Abb. 1).

Der eigentliche Durchbruch in der Entwicklung der HTS kam
durch die Einfiihrung lokalisationsspezifischer Sequenzierungen.
Dadurch wurde die parallele und gleichzeitige Sequenzierung von
Millionen von DNA-Fragmenten ermoglicht. Das im Verlauf dieser
Methode emittierte Lichtsignal kann direkt in Sequenzinformatio-
nen umgesetzt werden und durch bioinformatische Analyse -
algorithmen prozessiert werden. Diese parallele Sequenzierungist
besonders fiir heterogenes Gewebe geeignet, da bereits geringe
Mengen an Sequenzabweichungen detektiert werden konnen,
dieinsbesondere in derTumorbiologie von groBBer Bedeutung sein
kénnen.

Dieser technische Fortschritt berechtigt zu gro8en Erwartun-
gen, die in die Sequenzanalysen mit Technologien der zweiten
Generation gesetzt werden. Es formieren sich bereits grof3e inter-
nationale Konsortien wie z.B. das ICGC (,International Cancer
Genome Consortium”) oder TCGA (,The Cancer Genome Atlas”),
die sich zum Ziel gesetzt haben, durch Sequenzierung einer
groBBen Anzahl von Tumoren spezifische Verdanderungen zu detek-
tieren, die einer Vielzahl von Tumoren zugrunde liegen.

Nationales
Genomforschungsnetz

Anwendung der Hochdurchsatz-Sequenziertechnologien
in der Klinik

Bisherige Untersuchungen, auch solche im Rahmen dieser gro3en
Sequenzierprojekte, basieren auf frischen bzw. schockgefrorenen
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Gewebeproben. Diese Vorgehensweise stellt einen entscheiden-
den Engpass dar: Einerseits haben Chirurgen bei der Tumorent-
nahme nicht immer die Zeit und die Gelegenheit, Gewebeproben
sofort einzufrieren, andererseits wurden von vielen interessanten
Biopsien in der Vergangenheit keine Gefrierproben gesammelt.

Hingegen werden bereits seit Jahrzehnten in den pathologi-
schen Abteilungen aller Krankenhduser Gewebeproben routi-
nemaBig zundchst in Formalin fixiert und anschlieBend in Paraffin
(FFPE) eingebettet. Diese Form der Konservierung, die eine einfa-
che und platzsparende Lagerung ermdglich, ist auch eine gdngige
Methode, wenn es darum geht, groBe Gewebebanken anzulegen,
in denen Proben Uber viele Jahre hinweg gesammelt werden.

Der Nachteil dieser Technik besteht darin, dass viele moleku-
larbiologische Techniken an derartigen Proben nicht durchgefiihrt
werden kénnen, da die Verwendung von Formaldehyd zu einer
Quervernetzung von DNA mit an sie gebundenen Proteinen fiihrt,
und damit die DNA fir viele modifizierende Enzyme nicht mehr
zuganglich ist. Darliber hinaus liegt DNA aus FFPE-Materialien oft
fragmentiert vor, so dass Techniken, wie z.B. Polymerase Kettenre-
aktionen (PCRs), nicht durchgefiihrt werden kdnnen. Insgesamtist
die Qualitat wie auch die Quantitat derartiger DNA stark beein-
trachtigt. Im Hinblick auf die zukiinftige Tumorgenetik stellte sich
daher die wichtige Frage, ob DNA aus FFPE-Geweben fiir Sequen-
zierungen mit Techniken der zweiten Generation verwendet wer-
den kann.

Um diese Frage beantworten zu kdnnen, haben wir systema-
tische Untersuchungen durchgefiihrt. Unterschiedliche Konser-
vierungsbedingungen als auch verschiedene DNA-Extraktions-
Methoden wurden eingesetzt, um die Tauglichkeit der DNA fiir
ihre Verwendung in den modernen Sequenziertechnologien zu
priifen. Unter anderem haben wir in unseren Versuchen Ischamie-
zeiten (Zeit nach Probenentnahme, in der das Gewebe nicht mehr
durchblutet werden kann) von 20 bis tGiber 360 Minuten, Fixations-
zeiten bis zu 72 Stunden sowie Lagerungszeiten bis zu 18 Jahren
vorgegeben.

Fur die Experimente haben wir Gewebeproben verwendet,
von denen ein Teil in Stickstoff eingefroren, der andere parallel als
FFPE-Material prépariert worden ist. Der Gehalt an Tumorgewebe
wurde unter dem Mikroskop bestimmt und umfasste mindestens
70%. Nach der Praparation der Sequenzierbibliotheken wurden
die Proben mittels Hochdurchsatz-Sequenziertechnologien se-
quenziert und jeweils auf Veranderungen der Kopienzahl und der
Nukleotidaustausche (Polymorphismen und Mutationen) hin
untersucht. Dabei konnten wir zeigen, dass FFPE-Material fir die
Sequenzanalyse verwendet werden kann. Zwar sollte, wenn mog-
lich, dem Gefriergewebe der Vorzug gegeben werden, doch bele-
gen unsere Studien, dass flir besondere Fragestellungen auf grof3e
Gewebebanken und deren FFPE-Proben zurtickgegriffen werden
kann. Somit wird ihre Anwendung fiir verschiedene klinische Stu-
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Abb.1: Genetische und epigenetische Verdn-
derungen der DNA kénnen als Biomarker
genutzt werden, um Gewebeproben zu klas-
sifizieren. Die Abbildung zeigt die Unter-
scheidung von 50 Normal- und 50 Tumor-
proben basierend auf fiinfunterschiedlichen
genetischen Markern M1 bis M5.
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dien moglich, die entweder sehr groBer Probenmengen oder sehr
spezifischer Krankheitsentitaten bedurfen (Schweiger et al., 2009).
Dartiberhinaus konnten wir durch weitere Untersuchungen die
Menge an benétigtem Material signifikant reduzieren und zeigen,
dass die Heterogenitdt des Tumors fir die Mutationsdetektion
eine untergeordnete Rolle spielt, dass sie aber die Analyse von
Kopienzahlveranderungen der DNA signifikant beeinflusst.

Verdnderungen der genetischen Information

helfen bei der Einteilung von Darmtumoren

Nicht nur auf dem Gebiet der Technologieentwicklung war es uns
moglich, die Tumordiagnostik entscheidend voranzutreiben: In
einem konkreten Projekt haben wir HTS Technologien bei Dick-
darmtumoren eingesetzt (Timmermann et al., 2010). Dazu haben
wir alle kodierenden Bereiche der DNA (also jenes eine Prozent der
DNA, das fiir die Zelle von besonderer Bedeutung ist) sowohl in
normalen als auch in pathologischem Darmgewebe von Tumorpa-
tienten untersucht. Die Datensatze beider Gewebeproben haben
wir miteinander verglichen und speziell jene Informationen iden-
tifiziert, die vermutlich fur die Tumorentstehung eine funktionelle
Rolle spielen. Dabei war es auffallig, dass ein Teil der Tumoren
ungefdhr 50 Verdanderungen, ein anderer hingegen ungefahr 300
bestimmte Verdnderungen beinhaltet. Diese Zahlen korrelieren
mit der Einteilung der Tumoren in sogenannte Mikrosatelliten-sta-
bile (MSS) bzw. -instabile (MSI) Tumoren. Diese Charakteristika
spielen fiir weitere Untersuchungen auf der Suche nach einer
familidr bedingten Ursache eine Rolle und scheinen zudem fir die
Therapie-Entscheidungen entscheidend zu sein. Wir konnten mit
unseren Untersuchungen zeigen, dass die Anzahl an Mutationen
generell deutlich héher liegt als bisher vermutet. Gleichzeitig
erlaubt die Technologie eine Vereinfachung der Diagnostik von

Normalgewebe

Tumorgewebe

Darmtumoren: Mit dem Einsatz von HTS Technologien ist es nun
maoglich, eine Unterteilung der Tumorentypen in MSS und MSI mit
der Identifikation der zugrundeliegenden Mutation zu koppeln, so
dass keine unterschiedlichen molekularbiologischen Methoden
mehr zum Einsatz kommen mussen. Das vereinfacht nicht nur die
Diagnostik, sondern erweitert auch das Spektrum der méglichen
Ursachenidentifikation.

Neben genetischen Verinderungen treten eine Vielzahl
von epigenetischen Veranderungen in Tumoren auf

Die Nukleinsduresequenz bestimmt den genetischen Code der
DNA, der aus den vier Basen Adenin, Thymin, Guanin und Cytosin
besteht. In den letzten Jahren hat es sich herausgestellt, dass
zusatzlich zu dem genetischen Code epigenetische Verdnderun-
gen der DNA existieren, die entscheidenden EinfluB3 auf die Funk-
tion der DNA haben. Bei den epigenetischen Verdnderungen han-
delt es sich zum einen um spezifische Modifikationen der Basen.
Hierbei werden insbesondere Cytosin-Reste durch Methylierung
kovalent verandert mit entscheidenden Auswirkungen auf die
Informationsverarbeitung der DNA. Zum anderen werden Histo-
ne, Strukturelemente, auf denen die DNA aufgewickelt ist, veran-
dert, mit Auswirkungen auf die Verpackungsdichte der DNA.

Um eventuelle genomweite epigenetische Veranderungen
bei Tumoren zu identifizieren, haben wir spezifisch Regionen mit
hohem Methylierungsgehalt angereichtert und anschlieend mit
HTS identifiziert. Diese Technologie haben wir im Rahmen zweier
Projekte eingesetzt. Bei dem einen wurden in iber 25 Darmgewe-
beproben (jeweils Normal- und Tumorgewebe), bei dem anderen
in Uber 100 Prostatagewebeproben (Tumor- und Normalgewebe)
Analysen durchgefiihrt (Boerno et al., Manuskript eingereicht).
Unter Verwendung von uns entwickelter bioinformatischer Ansat-
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Abb.2: Normalgewebe (A) und Tumorgewebe (B) unterscheiden sich auf genetischer und epigenetischer Ebene. Eine Integration unterschiedlicher Datensdtze erméglicht es,
systematischen Einblick in die Pathogenese von Tumoren zu erhalten sowie robustere Vorhersagen in Bezug auf Therapie und Prognose zu machen. Auf der X-Achse sind epi-

genetische, auf der Y-Achse genetische Informationen der jeweiligen Proben dargestellt.

ze konnten wir an die 150.000 Regionen identifizieren, die wieder-
holt in Tumoren ein unterschiedliches Muster im Vergleich zu Nor-
malproben zeigen. Diese Regionen haben wir weiter eingeengt
und konnten fiir jeden der beiden Tumortypen ein kleines Marker-
set an Regionen identifizieren, die eine eindeutige Unterschei-
dung der Gewebe in maligne (b&sartig) und benigne (gutartig)
ermdglichen; und dies mit einer gréBeren Genauigkeit, als es mit
bisher verwendeten Markern méglich gewesen ist. Die Kombinati-
on mit weiteren Datensatzen, erhoben an den gleichen Proben,
wie z.B. den Genexpressionsdaten, miRNAs, Mutationen und Kopi-
enzahlverdnderungen, wird die Sensitivitat und Spezifitat der Bio-
marker in Zukunft noch erhéhen. Im Augenblick sind wir dabei,
diese Sets mit einfachen diagnostischen Mdglichkeiten fiir eine
Anwendung als Biomarker in der Klinik vorzubereiten.
Selbstverstandlich interessiert uns in diesem Zusammenhang
auch das systemweite Muster der Veranderungen. Wir tragen gera-
de alle Informationen zusammen, die uns ein besseres Bild tber
die Ursachen und die Konsequenzen dieser vielen Veranderungen
in der genetischen und epigenetischen Information von Tumoren
ermdglichen sollen (Schweiger et al., 2011). Dafiir nutzen wir die
sehr umfangreichen Datensatze von Dickdarm und Prostatatumo-
ren, die wir in den letzten Jahren sammeln konnten. Hierbei versu-
chen wir insbesondere die Veranderungen auf genetischer Ebene
(Mutationen, Veranderungen der Kopienzahlen und der Struktur
der DNA sowie der Expressionsmengen auf RNA-Ebene) mit epi-
genetischen Informationen zu integrieren, um die Vielzahl an Fehl-
veranderungen bei diesen komplexen Erkrankungen zu verstehen
(Abb. 2). Wir wollen dabei Antworten auf die wichtigsten Fragen
der Onkologie erhalten: Welche der Verédnderungen spielen eine
entscheidende Rolle bei der Tumorenstehung? Welche Verande-
rungen stellen den Beginn der Entwicklung dar und sollten daher
als erste mit therapeutischen Mitteln angegangen werden?
Wodurch unterscheiden sich die Krankheitsverldufe bei einzelnen
Patienten, und wie kann die Therapie darauf abgestimmt werden
(= individualisierte Medizin)? Schon die Beantwortung von Teil-
aspekten dieser fundamentalen Fragen wird dazu beitragen, die
Behandlung von Tumorpatienten in den nachsten Jahren deutlich
zu verbessern. Die dafiir notwendigen Technologien stehen bereit
und mussen ,nur’ noch auf die entsprechenden Fragestellungen
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angewendet werden. Fiir die Dateninterpretation, die dabei eine
der entscheidendsten und schwierigsten Herausforderungen ist,
haben wirin den beschriebenen Projekten bereits wichtige Grund-
lagen gelegt.

Die Arbeiten wurden im Rahmen der NGFN-Plus Verbiinde
Darmkrebs (Koordinator Prof. Dr. Bernhard Herrmann), Mutanom
(Koordinator Prof. Dr. Hans Lehrach, PD Dr. Bodo M. Lange) und
Prostatakrebs (Koordinator PD Dr. Holger Siiltmann) geférdert.
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Das JKI-Institut fiir die Sicherheit in der Gentechnik bei Pflanzen ist Teil des Bundes-
forschungsinstituts fir Kulturpflanzen, Julius Kiihn-Institut (JKI), das den Hauptsitz

in Quedlinburg hat (Foto: Matthias Arlt).

Julius Kiihn und L6Wenza_h”n

Das JKI-Institut fiir die Sicherheit in der Gentechnik bei Pflanzen

Joachim Schiemann steht im
Gewachshaus und lasst den
Blick tiber zahlreiche Topfe mit
Léowenzahn schweifen.,Wirund
unsere  Kooperationspartner
leisten hier echte Pionierarbeit;
seit Ende des Zweiten Weltkrie-
ges ist Ldwenzahn ja noch nie
gezielt in Deutschland ange-
baut worden” erklart der For-
scher begeistert. Fir kurze Zeit
wird es feucht in der Kammer,
als die Benebelungsanlage
angeht. Viel Aufwand fir eine

Das JKI wurde nach dem Agrarwissen-
schaftler Julius Kihn benannt. Der
Agrarwissenschaftler war bedeuten-
der Reformator der Landwirtschafts-
lehre und prdgte das universitdre
Agrarstudium in Deutschland (Foto:
Wikipedia.de).

Pflanze, die viele Gartner nurals
Unkraut im Rasen kennen.
.Dem russischen Léwenzahn
konnte eine glanzende Zukunft
als Industriepflanze bevor ste-
hen. Die Wildpflanze eignet
sich wie kaum eine andere zur

Institutsportrait

1100 Mitarbeiter beschaftigt, davon 250 Wissenschaftler. In der
heutigen Form besteht das Institut seit Anfang 2008. Aufgrund der
Neuordnung der Ressortforschung des Landwirtschaftsministe-
riums wurden zwei grof3e Institutionen unter dem Dach des JKI
zusammengefasst.

Wegen seines Status als Bundesoberbehorde sind ein Teil der
Aufgaben des JKI gesetzlich festgelegt. Gleichzeitig wird For-
schung rund um die Kulturpflanze betrieben. Zu den Schwerpunk-
ten zéhlen:

« Pflanzengenetik, Ziichtungsforschung, Ziichtung
« Pflanzenschutz und Pflanzengesundheit
« Pflanzenbau, Pflanzenerndhrung und Bodenkunde

Produktion von Naturkautschuk

sowie des Zuckerersatzstoffes Inulin”, erldutert Schiemann.
Schiemann ist Leiter des JKI-Fachinstituts fiir die Sicherheit in
der Gentechnik bei Pflanzen. Es ist eines von 15 spezialisierten
Instituten des Julius Kiihn-Instituts, dem Bundesforschungsinsti-
tut fUr Kulturpflanzen. Der Hauptsitz des nach dem bedeutenden
deutschen Agrarwissenschaflter benannten Instituts ist Quedlin-
burg. Weitere Standorte sind Braunschweig, Berlin und Klein-
machnow aber auch in Darmstadt, Dresden-Pillnitz, Dossenheim,
Grof3 Lusewitz, und Siebeldingen sowie in Bernkastel-Kues und
Minster findet man das JKI. An den 11 Standorten sind insgesamt
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Dem Russischen Léwenzahn kénnte eine gldnzende Zukunft als Industriepflanze
bevor stehen. Doch hier ist noch viel Pionierarbeit zu leisten (Foto: Matthias Arlt).

Damit kann das JKI ganzheitliche Konzepte fiir den gesamten
Pflanzenbau, von der Pflanzenproduktion bis hin zur Pflanzenpfle-
ge entwickeln.

Die Sicherheitsforschung im Bereich der Gentechnik bei
Pflanzen obliegt dem JKI-Institut flr die Sicherheit in der Gentech-
nik bei Pflanzen. Die einzelnen Aufgaben leiten sich aus dem Gen-
technikgesetz, dem Pflanzenschutzgesetz und den hierzu erlasse-
nen Rechtsverordnungen ab. Die Kernaufgaben der Forschung
sind im Forschungsplan des BMELV festgeschriebenen. Hierzu
gehoren in erster Linie die Risikobewertung und das Monitoring
von gentechnisch veranderten Organismen (GVO). Au3erdem ste-
hen Fragen zu der Koexistenz von Anbausystemen mit und ohne
Verwendung von gentechnisch verdnderten Pflanzen im Mittel-
punkt des Forschungsinteresses. Im Rahmen von biologischer
Sicherheitsforschung und freisetzungsbegleitenden Forschungs-
arbeiten sowie des Monitoring werden Sicherheitsaspekte und
mogliche Auswirkungen von gentechnisch veranderten Pflanzen
auf den Naturhaushalt und die nachhaltige Landbewirtschaftung
untersucht.

Neben der Forschungstatigkeit obliegen dem Institut auch
beratende und kommunikative Aufgaben. In Fragen der Sicherheit
in der Gentechnik und zur Koexistenz berdt es die Bundesregie-
rung, insbesondere das BMELV. Das Institut wirkt am Genehmi-
gungsverfahren fiir die Freisetzung und das Inverkehrbringen von
GVO mit und ist in nationalen und internationalen Gremien zur
Sicherheitsbewertung von GVO eingebunden. Es beteiligt sich an
der Erarbeitung und Bewertung von Konzepten und MaBnahmen
zur biologischen Sicherheit der pflanzlichen Erzeugung.

Den Aufgaben entsprechend ist das Institut auch in die pro-
jektbezogene biologische Sicherheitsforschung der Bundesregie-
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Joachim Schiemann, Leiter des JKI-Instituts fiir die Sicherheit in der Gentechnik
bei Pflanzen, im Gewdchshaus mit dem neusten Forschungsobjekt: Lowenzahn
(Foto: Matthias Arlt).

rung eingebunden. Dort bearbeiten die Forscher mit Wissen-
schaftlern anderer Institute unter anderem Fragen zu den Themen
Koexistenz verschiedener Anbauformen und zu Containmentsy-
stemen. Die Forschungsergebnisse aus dem Programm des BMBF
wurden kiirzlich auf einer 6ffentlichen Tagung in Berlin vorgestellt
(siehe auch Seite 24 in dieser Ausgabe). AuBerdem sind die Projek-
te auf dem Webportal www.biosicherheit.de ausfiihrlich beschrie-
ben.,Den Wert der Kommunikation der Ergebnisse unserer Arbeit
kann man gar nicht tberschdtzen”, unterstreicht Schiemann die
Bedeutung von solchen Informationsangeboten. ,Nur ein aufge-
kldrter Burger kann auch individuelle und begriindete Entschei-
dungen treffen”".

Doch was hat Lowenzahn nun mit der Sicherheit gentech-
nisch veranderter Organismen zu tun? ,Zunachst einmal geht es
hier nicht um gentechnische Verdnderungen’, sagt Schiemann.
+Aber sollte Russischer Lowenzahn in Deutschland angebaut wer-
den, kénnten Anderungen in landwirtschaftlichen Management-
systemen und Wechselwirkungen mit der Umwelt auftreten. Hier
missen bereits im Vorfeld mogliche Auswirkungen einer solchen
Einfiihrung untersucht werden”. Diese Daten werden die Wissen-
schaftler nutzen, um geeignete Anbausysteme fiir Deutschland zu
entwickeln, die eine nachhaltige Landwirtschaft mit dem neuen
Rohstoff ermdglichen. Ein Problem kénnte die mogliche Verbrei-
tung des Lowenzahns auf benachbarte Flachen darstellen. Dem
soll vorgebeugt werden. Hier bringt das JKI-Institut fiir die Sicher-
heit in der Gentechnik bei Pflanzen die geeigneten Kompetenzen
aus seiner Arbeit an Anbausystemen mit gentechnisch verander-
ten Pflanzen mit. (ma)
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Professor Dr. Christine Klein,
Leiterin der Sektion fiir Klinische und Molekulare Neurogenetik
an der Klinik fiir Neurologie, Universitct zu Liibeck

zwischen Privaw beitsleben. -
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Alle zwei Jahre besucht Christine Klein ihre Familie. Sie muss dazu
weit reisen, von Liibeck, hoch im Norden, bis tief in den Stden in
ein abgelegenes Tal im Vinschgau. Dort leben die Mitglieder ihrer
LSudtiroler Familie”. Christine Klein hat mittlerweile auch noch eine
Familie im Hunsrick und eine in Chile. Auch diese Familien
besucht Christine Klein regelmaRig, oder sie ladt Familienmitglie-
derzusich nach Lubeckein, um ein Leiden zu erforschen, Gber des-
sen Ursachen man bislang nur wenig weif3:, Parkinson’, eine Krank-
heit des Gehirns, bei der Nervenzellen absterben und von der die
,Parkinson-Familien” von Christine Klein leidvoll hdufig betroffen
sind.

Die Lubecker Neurogenetikerin will mehr lber die geneti-
schen Ursachen von Parkinson wissen. Denn nur wer die moleku-
laren Wurzeln einer Krankheit kenne, sagt die Professorin, die seit
dem Jahr 2009 die Sektion fir Klinische und Molekulare Neuroge-
netik an der Klinik fir Neurologie der Universitat zu Liibeck leitet,
konne sie wirklich verstehen, friih erkennen und besser behandeln
- vielleicht sogar heilen. Das ist bei Parkinson bislang nicht még-
lich: Hat der Zerfall der Hirnzellen einmal begonnen, ist er nicht
mehr aufzuhalten; einzig die Symptome des Leidens lassen sich
mit Medikamenten und operativen Eingriffen lindern. Parkinson
schleicht sich langsam in das Leben der Betroffenen ein: die Mus-
keln schmerzen, krampfen und versteifen, Bewegungsablaufe ver-
zégern sich. Besonders auffallig ist das Zittern der Gliedmaflen,
was der erstmals im Jahr 1817 von dem englischen Arzt James Par-
kinson beschriebenen Krankheit den deutschen Namen ,Schiit-
telldhmung” eingetragen hat.

Bislang unaufhaltsamer Nervenzellzerfall
Schon wenn sich die Krankheit mit den allerersten Zeichen
bemerkbar macht, erklart Christine Klein, sind rund 70 Prozent der

Wissenschaftlerportrait

dopaminergen Nervenzellen in der Schwarzen Substanz im Hirn-
stamm abgestorben. Diese speziellen Nervenzellen produzieren
den lebenswichtigen Botenstoff Dopamin. Er gewahrleistet, dass
Signale an den Kontaktstellen von einer Nervenzelle auf die ande-
re Ubertragen werden. Fehlt Dopamin, konnen die Nervenzellen
nicht miteinander kommunizieren und keine Signale an die Mus-
keln weiterleiten, die infolgedessen bis hin zur Bewegungslosig-
keit erstarren. Eines der wichtigsten Ziele von Christine Klein ist,
weitere Gentests zu entwickeln, mit denen die Krankheit bei fami-
lidr Betroffenen zuverldssig festgestellt werden kann - lange bevor
sich das schwere Leiden mit den ersten Symptomen zu erkennen
gibt: Mit geeigneten Therapien kdnnte man dann den fortschrei-
tenden Nervenzellzerfall verlangsamen oder gar stoppen.

Das Ziel: eine frithere Diagnose und eine bessere Therapie
Dass bei einem Teil der von Parkinson betroffenen Menschen ein
oder mehrere defekte Gene mit verantwortlich sind fiir das Entste-
hen der Erkrankung, weifl man seit rund 15 Jahren. Seither kon-
zentriert sich die Forschung darauf, weitere Gene zu finden und die
molekularen Signalwege zu verstehen, die gemeinsam mit
Umwelteinfliissen Nervenzellen sterben lassen. Das Verstandnis
der molekularen Details und das Identifizieren neuer Risikogenva-
rianten kdnnten nicht nur eine bessere Diagnose und Prognose
ermoglichen, sondern auch neue Ziele fiir eine grundsatzlich
effektivere Behandlung von Parkinson aufdecken. Denn die mole-
kulargenetischen Arbeiten der Forscher sind nicht nur bedeutend
fur die seltenen familidren Formen der Parkinson-Krankheit: Es
mehren sich die Hinweise, dass die klassischen krankheitsverursa-
chenden Gene auch genetische Risikofaktoren sind fir die viel
haufigere sporadische Form, der keine familidre Vorbelastung
zugrunde liegt.
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Das Hirnin all seiner Komplexitdt und seine nicht minder kom-
plexen Erkrankungen, sagt Christine Klein, haben sie schon
wahrend ihres Medizinstudiums fasziniert. Auch dass sie einmal in
die Forschung wolle, sei ihr schon wéahrend ihres Studiums zuneh-
mend klar geworden. Spatestens nach ihrem ersten Laborprakti-
kum im Zentrum fir Molekularbiologie in Heidelberg Anfang der
1990er Jahre hat sie dieses Ziel konsequent verfolgt. Viele weitere
Aufenthalte in renommierten Forschungsinstitutionen und Klini-
ken im In- und Ausland schlossen sich an. Ohne Stipendien, dar-
unter ein Ausbildungsstipendium der DFG und ein Heisenberg-
Stipendium, betont Christine Klein, ware es ihr nicht mdéglich
gewesen, in aller Welt wissenschaftliche und klinische Erfahrun-
gen zu sammeln. Sie stamme aus einem nicht-akademischen
Elternhaus, das ihre berufliche Orientierung und die damit einher-
gehenden Anstrengungen durchaus auch schon einmal mit Skep-
sis, immer aber mit Unterstlitzung, beobachtet habe: ,Ich dachte
mir, ich mache das jetzt einfach einmal so!”

In engeren Kontakt mit der Parkinson-Forschung kam Christi-
ne Klein wahrend ihres praktischen Jahres, das sie am National
Hospital for Neurology and Neurosurgery, Queen Square, in Lon-
don absolvierte. Dort lernte sie ihren Kollegen Peter Pramstaller
kennen, einen aus Sidtirol stammenden Arzt, der ihr von einer
Familie in seiner Heimat berichtete, die besonders schwer von Par-
kinson betroffen sei. Mit Peter Pramstaller, heute ebenfalls ein
renommierter Parkinsonforscher an der Europaischen Akademie
Bozen, arbeitet Christine Klein noch immer intensiv zusammen.

Seit Generationen von Parkinson geplagt

Christine Klein sitzt am Schreibtisch ihres modern eingerichteten
Eckbiiros in der groBen Laboretage eines funkelnagelneuen Funk-
tionsgebaudes in der Maria-Goeppert-Stralle in Libeck. Sie klappt
den Deckel ihres Laptops auf und zeigt auf den Bildschirm: ,Das
sind einige Mitglieder der Stidtiroler Familie” Eine Gruppe freund-
lich lachender Menschen ist zu sehen, Christine Klein steht in der
Mitte. 25 Mitglieder der insgesamt 400-kopfigen Familie seien an
Parkinson erkrankt, erklart die Neurogenetikern, molekularbiolo-
gische Untersuchungen hatten mittlerweile ergeben, dass 77 der
Familienangehdorigen fiir Parkinson pradisponierende Mutationen
im Gen ,Parkin” in ihrem Erbgut tragen. Ein zweites Bild zeigt die
ebenfalls hdufig von Parkinson betroffene Familie aus dem Huns-
riick; auf einem dritten Bild ist die Familie aus Chile zu sehen, von
deren 18 Kindern die fiinf jlingsten an Parkinson erkrankt sind.
Christine Klein hat die 79-jahrige Mutter kiirzlich mit sieben ihrer
Kinder von Chile nach Liibeck eingeladen.,Alle meine 30 Mitarbei-
ter waren an der Organisation der Reise, der Betreuung und dem
dazugehoérigen Rahmenprogramm, inklusive eines Besuches in
der berihmten Liibecker Marienkirche, beteiligt’, sagt Christine
Klein.

Was machen die Gene?

Dass weltweit so gro3e Familien intensiv genetisch untersucht
werden, sei schon etwas Besonderes, erklart die Wissenschaftlerin.
Die umfangreichen Arbeiten der Liibecker Forscher reichen vom
Recherchieren der verzweigten und weit zurtickreichenden Fami-
lienstammbaume Uber das Identifizieren der verdachtigen Gene
bis hin zur Analyse der vorliegenden Mutationen. Die Kenntnis der
Gene und ihrer Verdanderungen allein reicht jedoch nicht aus, um
eine Krankheit wie Parkinson zu verstehen. Man muss auch wissen,
welche Aufgaben die Gene normalerweise im Leben der Nerven-
zelle haben und was passiert, wenn die Gene ihre Leistung auf-
grund einer Mutation nicht mehr erbringen kdnnen.

Um mehr Gber die Funktionen der Risikogene in den Hirnzel-
len zu erfahren, entnehmen die Liibecker Forscher Mitgliedern
ihrer Parkinson-Familien kleine Hautproben, verwandeln die Haut-
zellen mit dem Verfahren zur ,Induktion pluripotenter Stammzel-
len” in gleichsam noch unbedarfte zelluldre Alleskdnner zuriick
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und ziichten aus ihnen Dopamin produzierende Nervenzellen her-
an. Die Verdnderungen, welche die Forscher daraufhin in den Zel-
len beobachten koénnen, lassen auf die Funktion der Gene
schlielen. Auch moderne bildgebende Verfahren wie die struktu-
relle und funktionelle Magnetresonanz- oder die Positronenemis-
sions-Tomografie werden genutzt, um erste Spuren der Erkran-
kung im Gehirn zu erkennen. Der besondere Augenmerk der
Libecker Forscher liegt hier darauf, friheste Krankheitsstadien bei
Menschen zu erkennen, die verdnderte Gene in ihrem Erbgut tra-
gen, derzeit aber noch gesund sind.,Wir arbeiten auf der moleku-
laren, auf der zelluldren und der auf Organebene, um die Krankheit
umfassend zu verstehen und ihr ebenso umfassend begegnen zu
konnen “ erklart Christine Klein den ineinandergreifenden For-
schungsansatz.

Storfall in den Zellkraftwerken

Das synergistische Konzept erlaubt es Christine Klein und ihren
Mitarbeitern beispielsweise, weitere Belege fiir eine Hypothese zu
sammeln, die vor rund fiinf Jahren in der wissenschaftlichen Welt
fur Aufsehen sorgte: Versuche in Fliegenmodellen hatten ergeben,
dass die sogenannten Parkinson-Gene fiir Funktionsstorungen der
Mitochondrien verantwortlich sein kdnnten. Wenn die, Kraftwerke
der Zelle” aufgrund der genetischen Veranderungen nicht mehr
richtig arbeiten, sterben die betroffenen Nervenzellen ab. Dieser
Zusammenhang konnte auch flir Sdugerzellen gezeigt werden.
Den Libecker Forschern um Christine Klein gelang im Jahr 2010
der Nachweis mit Zellen von Patienten, bei denen das PINK1-Gen
verandert war. Die Arbeiten erfolgten im Rahmen des vom Bun-
desministerium fiir Bildung und Forschung geférderten Verbunds
Parkinson (Koordinator Prof. Dr. Thomas Gasser) im Nationalen
Genomforschungsnetz NGFN-plus.
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Fiir Christine Klein personlich wichtig: die Balance
zwischen Arbeits- und Privatleben
LUnsere Arbeiten sind sehr vielfaltig und umfangreich und stets
duferst spannend’, urteilt Christine Klein. Ohne ihre hervorragen-
den Mitarbeiter, erganzt sie,  die so Vieles so viel besser kdnnen als
ich” ware das selbst auferlegte grof3e Pensum nicht zu schaffen
und das hohe, sich stetig erweiternde technische Knowhow, das
fur die molekularbiologische Forschung erforderlich ist, nicht zu
halten. Unverzichtbar ist fir Christine Klein auch der enge Kontakt
zur Klinik und zu den Menschen, die an Parkinson erkrankt sind.
Ohne die klinische Beobachtung, ohne den unmittelbaren Blick
auf die Krankheit selbst, begriindet sie, sei der wissenschaftlicher
Fortschritt in der Parkinson-Forschung nicht erreichbar.
Méglicherweise ist es den Libecker Forschern kiirzlich gelun-
gen, ein neues, flir eine Bewegungsstorung aus der Gruppe der
Dystonien pradisponierendes Gen aufzuspuren. Dafiir missten
jedoch jetzt noch weitere Beweise gesammelt werden, betont
Christine Klein. Gliicklich und ein wenig stolz ist sie auch darauf,
dass sich jiingst die ersten beiden Wissenschaftler aus ihrem Team
habilitiert haben und die Parkinson-Forschung nun mit eigenen
Arbeitsgruppen weiter vorantreiben wollen. ,Wahres Interesse”
und Beharrlichkeit nennt Christine Klein als Grundvoraussetzun-
gen fiir ein Arbeitsleben als Wissenschaftler. Aber auch die Fahig-
keit, Uber den eigenen Tellerrand zu schauen, sei fiir einen guten
Forscher erforderlich. Und nicht zuletzt liege in der akademischen,
aber auch in der finanziellen Freiheit ein groBes Erfolgsgeheimnis.
Sie selbst habe sich dieser ganz und gar nicht selbstverstandlichen
Freiheiten dank der Lichtenberg-Professur der Volkswagen-Stif-
tungin den Jahren von 2005 bis 2009 und aktuell der Schilling-Pro-
fessur erfreuen dirfen. Die grof3zligige Unterstiitzung der Univer-
sitat zu Lubeck war und ist nicht nur materiell, sondern auch ideell
fiir sie von gro3er Bedeutung. Fiir Christine Klein personlich wich-
tig ist zudem die Balance zwischen Privat- und Arbeitsleben. Ein
Leben,nur” als Forscherin ohne Familie, sagt die zweifache Mutter,
sei flir sie nie vorstellbar gewesen:,Das eine bereichert das ande-
re’, betont Christine Klein und ist dankbar fur die Unterstiitzung,
die sie in der Vergangenheit sowohl in ihrem privaten als auch im
beruflichen Umfeld erfahren hat.

Fur die Zukunft in der Arbeitswelt wiinscht sie sich —,natir-
lich!” - Parkinson erklaren und heilen zu konnen. Der ganze grof3e
Wurf, erganzt sie mit einem Lachen, miisse ihr da allerdings noch
gelingen, eine Verdffentlichung in ,Nature” oder ,Science” wére
sicher schon. Aber auch die kleinen und mittelgro8en Entdeckun-
gen kdnnten begeistern und faszinieren. Flr den Fortschritt der
Wissenschaft seien sie geradezu unerldsslich, missten sich doch
stets auch weniger spektakuldre Puzzleteilen zueinander fligen,
um das komplette Bild zu erhalten. Mittelfristig sei es ihr Ziel, den
Jbislang erreichten Wirkungsgrad zu erhalten”. Und das ist
anspruchsvoll genug, was sich unter anderem an den Uber 230
Publikationen und rund 13 Millionen Euro an Drittmitteln zeigt,
welche die Forscherin in den letzten zwdlf Jahren fiir die Parkin-
son-Forschung in Liibeck eingeworben hat.

Offen fiir Neues

Die ndchsten zehn Jahre, wagt Christine Klein einen Blick in die
Zukunft, wolle sie in jedem Fall noch in Liibeck bleiben, das ihr
beste Forschungsbedingungen biete. Das passe auch bestens zu
ihrem derzeitigen persdnlichen Lebensbezug, zumal sie sich als
geborene Hamburgerin und erklartes,Nordlicht” in der Stadt sehr
wohl fiihle. Doch auch fiir ,ganz Neues” sagt die agile 42-Jéhrige,
sei sie grundsatzlich offen: Vielleicht, spater einmal ...".

Sie hat viele Interessen. Seit ihrer Schulzeit liebt sie beispiels-
weise Sprachen, sie spricht englisch, franzésisch und russisch. Es
habe sie auch schon immer in fremde Lander und zu anderen Kul-
turen gezogen. Der Riickblick in die Geschichte und was man aus
der Vergangenheit lerne kdnne, interessiert sie sehr, auch die Poli-
tik sei ein spannendes Feld, in dem man in der Gegenwart viel
bewirken kénne. Nach dem Abitur, erinnert sie sich, habe sie es
sich auch gut vorstellen kdnnen, beispielsweise als Diplomatin im
Auswartigen Dienst zu arbeiten. Sie hat sich dann doch fir das
Medizinstudium entschieden - der Menschen wegen und ganz
pragmatisch deshalb, weil man vom Gesundheitsamt tiber die Kli-
nik bis hin zur Forschung mit einem Medizinstudium so viel Unter-
schiedliches machen kénne. ,Man muss sich fir etwas entschei-
den’, sagt Christine Klein:,Und dann dranbleiben!” Der Erfolg hat
ihrem Lebensmotto bislang Recht gegeben.
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Blick zuriick nach vorn:
Das dritte FUGATO-
Statusseminar

Am 9. und 10. Februar 2011 fand das 3. FUGATO-Statusseminar
statt, zu dem das Bundesministerium fir Bildung und Forschung
(BMBF) und der Industrieverbund FUGATO e.V. (IVF) eingeladen
hatten. 140 Vertreter aus Wissenschaft und Wirtschaft folgten der
Einladung und fanden den Weg nach Kassel-Wilhelmshoéhe, um
sich 2 Tage Uber die neuesten Forschungsergebnisse aus den
FUGATO-plus Projekten zu informieren und auszutauschen. Es
wurde Reslimee gezogen aus 7 Jahren tierischer Genomfor-
schung, gleichzeitig wurde der Blick geschérft fir kommende Auf-
gaben seitens des BMBF.

Wissenschaftlich prasentiert wurden 10 Verbundprojekte der
Fordermalinahme Fugato-plus aus den Bereichen der funktionel-
len Genomanalyse im tierischen Organismus. FUGATO-plus baut
auf der erfolgreichen Forschungs- und FordermaBnahme FUGATO
auf und hebt diese Forschung auf eine neue qualitative und quan-
titative Ebene in den Bereichen Qualitét tierischer Nahrungsmittel,
Tiergesundheit und Tierschutz. Geférdert werden neben den Ver-
bundprojekten auch finf sogenannte Nachwuchsprojekte, die
Uber eine Laufzeit von finf Jahren jungen Nachwuchswissen-
schaftlern die Méglichkeit er6ffnen, sich eigensténdig im Rahmen
eines kleinen Teams in der Forschung zu etablieren und ein Netz-
werk aufzubauen. In ca. 30-mintigen Vortrdgen und in Posterpra-
sentationen wurden die Fortschritte der Verbundprojekte vorge-
stellt und vor allem praxisrelevante Ergebnisse der angewandten
Forschung in der Tierzucht mit den Vertretern der Wirtschaft dis-
kutiert.

Eroffnet wurde die Veranstaltung durch Frau Dr. Herok vom
Bundesministerium fiir Bildung und Forschung (BMBF, Referat 617,
Biodkonomie). In ihren GruBworten wies Frau Dr. Herok auf die
Umstrukturierung im BMBF hin und stellte in Ansdtzen die neue
nationale Forschungsstrategie der Bundesregierung ,Biodkono-
mie 2030” vor. Des Weiteren verwies sie auf das Engagement des
BMBF im europdischen Kontext.

Herr Dr. Ingwersen vom Industrieverbund FUGATO e. V. (IVF)
blickte nun, zum Ende von FUGATO, noch einmal auf die Forder-
mafBnahme aus Sicht der Wirtschaft zurtick. Er zeigte auf, dass vor
allemin den Projekten, die unter Beteiligung der Wirtschaft durch-
gefuihrt worden sind, zielorientiert Innovationen fiir die praktische
Tierzucht entwickelt worden sind.

Den ersten, mit Spannung erwarteten Gastvortrag hielt Dr.
Henri Woelders, Wageningen UR Livestock Research, Lelystad/NL,

Teilnehmer des FUGATO-Statusseminars
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Bild oben links: Prof. Henner Simianer; oben rechts: Prof. Henri Woelders

zum Thema "Systembiologie in der Nutztierwissenschaft". Aus sei-
ner Sicht sollte es das Ziel der Nutztierwissenschaften sein, kom-
plexe Merkmale besser zu verstehen und die Liicke zwischen dem
Wissen tber den Phanotypen und den Informationen zum Geno-
typ zu schlielen. Da die biologisch-technischen Méglichkeiten im
Bereich der Forschung beim Tier im Gegensatz zu anderen Berei-
chen wie der Pflanze oder der Medizin recht beschrankt seien, kon-
nen sog. Biomarker ein hilfreiches Instrument sein, um Vorgange
im Tier besser beschreiben zu kénnen.

Die Veranstaltung setzte sich nach diesem Auftakt mit den
wissenschaftlichen Prasentationen von zwei Nachwuchsprojekten
und vier Verbundprojekten fort. Die Postersession im Anschluss
bei Bier und Snacks leitete Gber zu dem geselligen Abend, der bei
gutem Essen und angeregten Diskussionen erst spat in der Nacht
ausklang.

Der zweite Tag wurde eingeleitet durch einen Gastvortrag
von Prof. Dr. Henner Simianer, Georg-August-Universitat Gottin-
gen, Department fiir Nutztierwissenschaften. Prof. Simianer
berichtete Uber die genomische Selektion in der Pflanzen- und
Tierzlichtung. Zu Beginn wies er darauf hin, dass Nutzpflanzen in
der Biologie und Genetik um ein vielfaches variabler seien als
Nutztiere. Dies beeinflusse die Forschung und praktische Anwen-
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dung malBgeblich. Allerdings gdbe es auch Gemeinsamkeiten, wie
das durch das BMBF geférderte Kompetenznetz "Synbreed" zeige.
In diesem Projekt werden Fragestellungen zum genetischen Hin-
tergund bei Mais, Rind und Huhn gemeinsam bearbeitet.

Es folgten die Prasentationen von drei Nachwuchsgruppen
und sechs Verbundprojekten, die sich u.a. mit genomischen, trans-
kriptomischen und metabolomischen Fragen der Reproduktion
und Gesundheit bei Rind, Schaf, Schwein, Pferd, Biene und Hum-
mel befassen. Zusammenfassend lasst sich feststellen, dass diese
Projekte, die teilweise auf den FUGATO-Projekten der ersten For-
derphase basieren, durchweg interessante Forschungsergebnisse
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und erfolgversprechende praxisrelevante Aspekte bieten. In eini-
gen Projekten wurden die Forschungsergebnisse in Zusammenar-
beit mit Wirtschaftspartnern bis zur Praxisreife weiter entwickelt
und gehen bereits in die Phase der Vermarktung. Doch nicht nur
dies ist ein Indiz fiir den Erfolg von FUGATO. Wahrend dieses Semi-
nars wurde wieder einmal deutlich, dass innerhalb der letzten sie-
ben Jahre wissenschaftliche und wirtschaftliche Partnerschaften
entstanden sind und sich ein wertvolles Netzwerk auch lber die
Grenzen der Tierarten hinweg gebildet hat, dass hoffentlich auch
Uber den Rahmen von FUGATO hinaus dauerhaften Bestand
haben wird. (sw)

GenoMik-Transfer — was gibt’s Neues?

Das Wetter hatte ein Einsehen und sorgte fiir eine leichte Abkih-
lung der sommerlichen Temperaturen wahrend des Statussemi-
nars der Forderinitiative GenoMik-Transfer. Mehr als 70 Teilnehmer
aus den beteiligten Forschergruppen und Industrieunternehmen
fanden am 12. + 13. Mai den Weg nach Géttingen. GenoMik-Trans-
fer ist die Kurzbezeichnung des Férderprogramms, Anwendungso-
rientierte Forschung an nicht-pathogenen Mikroorganismen fir
Gesundheit, Erndhrung und ressourceneffiziente Industrieproduk-
tion, das seit Ende 2009 vom BMBF gefordert wird. Es ist die Fort-
fuhrung der seit 2001 laufenden GenoMik-Initiative (Genomfor-
schung an Mikroorganismen) des BMBF. Aktuell sind in GenoMik-
Transfer 14 Forschungsverbiinde, 4 industriegefiihrte Cluster sowie
eine Nachwuchsgruppe zusammengefasst. Das Themenspektrum
der ausschlief8lich anwendungsorientierten Projekte ist entspre-
chend breit. Es reicht von der Wirkstoffsuche in bekannten und
unbekannten Mikroorganismen lber die Optimierung von Pro-
zessbedingungen, Ansétze zur Bekampfung von Tumoren mit Bak-
terien bis hin zur Charakterisierung von Pilzen als Pflanzenschadlin-
gen und die Entwicklung von Strategien zu deren Bekampfung.
Beeindruckend waren die
dargestellten Fortschritte in
den einzelnen GenoMik-Trans-
fer Forschungsverbiinden, be-
denkt man die Kiirze der Be-
richtsperiode von durchschnitt-
lich nur etwa 12 Monaten seit
Forderbeginn. So wurde bei-
spielsweise im Verbund FlexFit
Uber erfolgreiche Ansdtze zur
Verbesserung der Substratver-

wertung durch den Produkti-
onsstamm  Corynebacterium
glutamicum mit einer deutli-
chen Steigerung der Produkt-

Helmut Schwab von der TU Graz gab
einen kurzen Uberblick (iber die Akti-
vitdten des dsterreichischen Zentrums
fiir industrielle Biotechnologie (ACIB).

ausbeute und Uber neue gene-

tische Systeme zur Sensierung intrazellularer Metaboliten berich-
tet. Der Verbund GenBioCom widmet sich der Nutzung des Poten-
tials von Aktinomyceten zur Synthese von bioaktiven Verbindun-
gen. Im abgelaufenen Jahr wurde mit Hilfe neu entwickelter Soft-
ware aus einer gro3en Anzahl neuer Genomdaten eine Vielzahl von
Sekundarmetabolit-Biosynthesegencluster identifiziert, die nunim
Hinblick auf interessante Wirkstoff-Kandidaten ndher untersucht
werden.

Eindrucksvolle und teilweise auch liberraschende Ergebnisse
haben sich in vielen Projekten gerade auch aus der Zusammenar-
beit mit den zentralen Technologieplattformen der GenoMik-Trans-
fer Initiative ergeben. Die Zentralisierung von Hightech-Methoden
wie Sequenzierung, Transkriptomics, Proteomics und Bioinformatik
in denTechnologieplattformen zahlt sich sichtbar aus. Es gibt nahe-
zu keinen Forschungsverbund, der in der Vergangenheit nicht auf

die Dienste der Technologieplattformen zuriickgegriffen hatte.
Hier werden ,state-of-the-art” Gerdte und vor allem auch das not-
wendige personelle Know-How fiir alle Projektpartner vorgehalten,
so dass auch kleinere Arbeitsgruppen Zugang zu samtlichen
Methoden der modernen funktionellen Genomik haben.

Neben der allgemeinen Ubersicht (iber den Fortgang der Pro-
jekte bot das Statusseminar auch die Mdglichkeit, Interaktionen
aufzubauen und Synergien mit bereits laufenden Projekten zu ent-
wickeln. Dieser ureigenste Sinn derartiger Veranstaltungen trat ins-
besondere bei den Diskussionsbeitragen im Anschluss an die Vor-
trage zu Tage. Hier wurde vielfach die Moglichkeit diskutiert, ein-
zelne der vorgestellten genetischen Systeme, Techniken etc. auch
in anderen Forschungsverbiinden nutzen zu kdnnen.

Im Rahmen des Statusseminars war Helmut Schwab von der
TU Graz als Gastredner eingeladen. In seiner sehr interessanten Pra-
sentation hat Herr Schwab die enormen Mdglichkeiten von ratio-
nalem Enzymdesign am Beispiel von Hydroxynitrillyasen (HNL)
demonstriert. Hydroxynitrillyasen sind eine wichtige Enzymklasse
in der Biotechnologie zur enantiomerenreinen Synthese von Cyan-
hydrinen, Schliisselbausteinen in einer Vielzahl chemischer Synthe-
sen. In seinem Vortrag zeigte Helmut Schwab die gelungene Uber-
fihrung einer Esterase aus Burkholderia gladioli in eine Hydroxyni-
trillyase allein durch rationales Proteindesign. In einem anderen
Ansatz ist es auBerdem gelungen, die Enantioselektivitdt einer
hoch (S)-selektiven HNL durch gerichtete Evolution in ein (R)-selek-
tives Enzym zu Gberfihren.

Protein Design & Engineering ist auch eines der Schwerpunkt-
themen des sterreichischen Zentrums fiir industrielle Biotechno-
logie (ACIB) mit Zentren in Wien und Graz Giber das Herr Schwab zu
Beginn seiner Prasentation einen kurzen Uberblick gegeben hat.
Die ACIB GmbH wird innerhalb des &sterreichischen COMET-Pro-
gramms als K2-Zentrum seit dem 1.1.2010 geférdert. Es gibt eine
Reihe von thematischen Interessenschnittstellen mit Projekten aus
der GenoMik-Transfer Initiative. So ist fir Herbst 2012 ein gemein-
samer Workshop von ACIB und GenoMik-Transfer zum gegenseiti-
gen Kennenlernen und der Auslotung moglicher Kooperationen
geplant.

Insgesamt vermittelte das Statusseminar einen tiberaus positi-
ven Eindruck von den Fortschritten der geférderten Verbiinde
innerhalb von GenoMik-Transfer. Diese Entwicklung ist auch der
kontinuierlichen Férderung der Genomforschung an Mikroorga-
nismen durch das BMBF seit vielen Jahren zu verdanken. Dadurch
konnte sich eine sehr aktive, vernetzte Community in diesem For-
schungsbereich entwickeln. Hier wurden Grundlagen geschaffen,
welche die Forschungslandschaft in Deutschland verandert haben.
Und dieses tragt jetzt Friichte. Gerade der Shift hin zu einer anwen-
dungsorientierten Ausrichtung der Forschungsthemen ist hier
gelungen und findet Ausdruck in einer hohen, aktiven Beteiligung
von Verfahrenstechnikern und Industriepartnern an diesem For-
derprogramm. (pe)
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Tagen in der Heimat
des Weizens

PLANT GEM 9 in Istanbul

Die neunte Auflage eines,Plant Genomics European Mee-
ting” (Plant GEM) fand vom 04. - 07. Mai 2011 in der Tiirkei
statt. Mehrals 200 Forscher aus der Pflanzenforschung und
-zlichtung diskutierten am Bosporus liber Fortschritte,
Technologien und drangende Problemfelder der moder-
nen Pflanzenforschung.

Plant GEM

Istanbul 2011

Plant Genomics
European Meetings

Die Pflanzengenomforschung, Pflanzenziichtung wie auch ang-
grenzende Disziplinen stellen die zentrale Technologie dar, um
zahlreichen globalen Herausforderungen des 21. Jahrhunderts zu
begegnen. Die Weltbevolkerung wachst, bei gleichzeitig steigen-
dem Wohlstand und somit Uberproportional steigendem Nah-
rungsmittelbedarf. Der Zugang zu Energie und Rohstoffen ist von
zentraler Bedeutung. Pflanzen kénnen einen gro3en Beitrag zur
L&sung dieser Probleme beitragen. Extreme Wetterbedingungen
sowie biotischer und abiotoscher Stress stellen zusétzliche Her-
ausforderungen fir die Ziichtung und Landwirtschaft dar.

Unter diesen globalen Rahmenbedingungen fand vom 04. -
07. Mai 2011 das 9. ,Plant Genomics European Meeting” (Plant
GEM) in Istanbul in der Tiirkei statt. Mehr als 200 Forscher aus der
Pflanzenforschung und -zlichtung diskutierten am Bosporus Gber
Fortschritte, Technologien und die drangenden Problemfelder der
modernen Pflanzenforschung. Die Entwicklung neuer Technologi-
en in der Pflanzenforschung schreitet immer rascher voran und
eroffnet neue Moglichkeiten diesen Herausforderungen mit neu-
en Ansdtzen zu begegnen. So war die Anwendung neuer Sequen-
ziertechniken, aber vor allem auch die relevanten biologischen
Fragestellungen und die nachgeschaltete Datenverarbeitung zen-
trales Thema der Tagung. Stets wurde dabei der Zusammenhang
zur Anwendung deutlich, kaum ein Forscher, der seine Forschung
nicht auch sinnvoll einsetzen mdchte.

Mehr als 200 Forscher aus der Pflanzenforschung und -ziichtung diskutierten tiber
Fortschritte, Technologien und die dridngenden Problemfelder der modernen Pflan-
zenforschung.
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Es wurde deutlich, dass eine Fachdisziplin allein die zukinfti-
gen Aufgaben nicht stemmen kann. Interdisziplindre Ansatze und
Jpublic-private-partnerships” — die Zusammenarbeit von Wissen-
schaft und Wirtschaft — sind essentiell. Deutlich wird dies zum bei-
spiel bei den,Phenomics”. In den vergangenen Jahren kristallisier-
te sich die Erkenntnis heraus, dass die enorme Schnelligkeit, mit
der Erkenntnisse in der modernen Genomanalyse gewonnen wer-
den kdénnen, einen zentralen Teil jedes Forschungsansatzes hinter
sich lieB. War friher der Genotyp der ,Flaschenhals” der Projekte,
stellt heute der Phanotyp diesen Engpass dar. Moderne Technolo-
gien aus ganz anderen Bereichen stellen faszinierende Méglich-
keiten dar, dieses Nadelohr zu Giberwinden. Ulrich Schurr vom For-
schungszentrum lJilich prasentierte verschiedene nicht-invasive
Methoden zur Bestimmung der Morphologie von Pflanzenorga-
nen, wie die dreidimensionale Darstellung der Entwicklung von
Zuckerriiben mit Hilfe von NMR-Technologie. Von hohem Interes-
se ist auch die Moglichkeit Pflanzen im Hochdurchsatz durchzu-
mustern. Am Beispiel von Trocken- und Salzstress illustrierte B.Ber-
ger wie dies am Australian Phenotyping Center mit Erfolg durch-
gefuhrt wird.

Nicht nur der Blick nach vorn lohnt sich fiir die moderne Pflan-
zenforschung. Bikram Gill stellte in seiner Keynote Lecture die
Ergebnisse aus tiber 100 Jahren Weizengenomik vor. Er begann bei
den ersten genetischen Untersuchungen um 1900 und schloss mit
modernen Methoden und Herausforderungen fir die Zukunft. Ein
besonders passender Vortrag, denn die Turkei gilt als die Heimat
des Weizens.

Istanbul stellte den passenden Ort fiir das diesjahrige Treffen
dar. Halb in Europa, halb in Asien liegend, bot die Stadt eine
Mischung aus europdischer und orientalischer Kultur. Einen kur-
zen Einblick in die pulsierende Metropole bot sich den Konferenz-
teilnehmern auf einer kleinen Stadtrundfahrt. Im Schnelldurchlauf
konnte so ein Eindruck von der architektonischen und histori-
schen Vielfalt gewonnen werden und so mancher Teilnehmer
konnte bereits Urlaubspléne schmieden.

Die Konferenz hat sich wieder einmal als zentrales Treffen der
angewandten Pflanzenforschung in Europa erwiesen.”Das Treffen
war ein groBer Erfolg, sowohl fir die Teilnehmer, als auch fur die
Sponsoren und Aussteller” restimiert Hikmet Budak von der
Sabanci Universitat Istanbul, Hauptorganisator des 9. Plant GEM.
Folglich war auch die Entscheidung des Program Boards eindeu-
tig: Plant GEM wird weiter gehen. Nach mehreren mediterranen
Veranstaltungsorten wird das nachste Treffen zu den topografi-
schen Wurzeln zurlickkehren. Das 10.,Plant Genomics European
Meeting” wird, wie die erste Auflage des Treffens, im Jahr 2013 in
Deutschland stattfinden. (ma)

— A& B

Halb in Europa, halb in Asien liegend, stellte Istanbul den passenden Ort fiir das dies-

Jjdhrige Treffen dar (Foto: Matthias Arlt).
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Aktuelle Forschunﬂ liefert keine Belege

fur okologische Sc

aden

Biosicherheit Status Seminar - Ergebnisse der Initiative "Biologische Sicherheit - gentechnisch verdnderte Pflanzen"
in Berlin vorgestellt - 150 Akteure aus Wissenschaft und Politik diskutierten mit

Seit mehr als 20 Jahren for-
dert das Bundesministeri-
um fir Bildung und For-
schung (BMBF) Projekte der
biologischen Sicherheits-
forschung bei gentech-
nisch veranderten Pflan-
zen. Am heutigen Mitt-
woch wurden nun in Berlin
aktuelle Ergebnisse der
2008 gestarteten Forder-
runde "Biologische Sicher-
heit gentechnisch verdn-
derter Pflanzen" im Rah-
men einer offentlichen Ver-
anstaltung rund 150 Akteuren aus Wissenschaft, Politik und Zivilge-
sellschaft vorgestellt und diskutiert. In den Projekten werden bei-
spielsweise Umwelteinwirkungen von gentechnisch verdnderten
Maispflanzen untersucht. So beschéftigen sich die Projekte mit
moglichen Auswirkungen dieser Pflanzen auf Nichtzielorganismen
wie verschiedene Nitzlinge und Bodenbakterien. In einem weiteren
Schwerpunkt werden neue Methoden entwickelt, um die ungewoll-
teVerbreitung von gentechnisch veranderten Pflanzen (GVP) zu ver-
meiden. Ein wichtiges Ergebnis der Forschung unter vielen: Die Pro-
jekte lieferten bisher keine wissenschaftlichen Belege fiir 6kologi-
sche Schaden durch die untersuchten gentechnisch verdanderten
Pflanzen.

Die Gentechnik, insbesondere deren Anwendung in der Land-
wirtschaft, wird in der Offentlichkeit seit vielen Jahren kontrovers
diskutiert. Deshalb begleitet die Bundesregierung bereits seit Ende

Welche Auswirkungen Pollen von gentech-

nisch verdndertem Mais auf die Umwelt hat,
war die Fragestellung eines Projektverbun-
des der Biosicherheitsforschung

(Foto: www.transgen.de).

der 80er Jahre die Entwicklung der Gentechnik auch mit For-
schungsinitiativen zu Fragen der biologischen Sicherheit. Bis heute
hat das BMBF mit mehr als 100 Millionen Euro tber 300 Vorhaben
gefordert, davon 120 Projekte zur Sicherheitsbewertung gentech-
nisch veranderter Pflanzen. Insgesamt haben sich bisher tGber 60
Hochschulen und auBeruniversitdre Forschungseinrichtungen an
den Forschungsprojekten beteiligt.

"Die Griine Gentechnik’, sagte Bundesforschungsministerin
Annette Schavan, "ist eine Technologie, von der ich glaube, dass sie
einen Beitrag zum Problem Welterndhrung leistet. So kann sie
Pflanzen widerstandsfahig machen gegen Wassermangel und Hit-
ze. Grline Gentechnik besitzt das Potenzial, erhebliche 6kologische
Vorteile zu erzielen, zum Beispiel durch die Reduktion von Diinge-
und Pflanzenschutzmitteln" Die Foérderung der biologischen
Sicherheitsforschung durch die Bundesregierung ist Teil dieses ver-
antwortungsvollen Handelns im Sinne der Sicherheit fiir Mensch,
Tier und Umwelt.

Die Herausforderungen, aber auch die Chancen der Forschung
mit gentechnisch veranderten Pflanzen sind Element der na-
tionalen Forschungsstrategie BioOkonomie 2030. Die Bundesre-
gierung verfolgt damit die Vision einer ressourcenschonenden und
nachhaltigen bio-basierten Wirtschaft. Technologielibergreifend
sollen Verfahren entwickelt werden, um ausreichende Mengen an
Lebensmitteln sowie nachwachsenden Rohstoffen und Energietra-
gern zu produzieren. Die Steigerung der landwirtschaftlichen Pro-
duktion muss dabei im Einklang mit dem Klimaschutz und der
Erhaltung der biologischen Vielfalt stehen. Umfassende Informa-
tionen Uber die konkreten Forschungsthemen und Ergebnisse der
geforderten Projekte sind auf der Informationsplattform www.bio-
sicherheit.de abrufbar. Quelle: BMBF, 30.03.2011

Erstes Phanomics-Statusseminar diskutiert
tiber das Wohlbefinden von Nutztieren

Im Mittelpunkt des vom Bundesministerium fiir Bildung und For-
schung geférderten Kompetenznetzes,Phdanomics” steht das Wohl-
befinden von Nutztieren. Das Kompetenznetz setzt sich aus fiinf ver-
schiedenen Verbundprojekten zusammen. Diese haben das
gemeinsame Ziel, das Wohlbefinden von Rindern und Schweinen
einschatzen zu kdnnen. Um diese neuen Merkmale auf einfachem
Weg zu erfassen, werden Marker auf Ebene des Genoms, des Trans-
kriptoms, des Proteoms oder des Metaboloms gesucht. Nach M6g-
lichkeit sollen diese Marker im bestehenden Leistungserfassungs-
prozess, z.B. der Milchleistungspriifung erfasst werden.

Das erste Phdnomics Statusseminar fand am 27. und 28. April
2011 in Rostock-Warnemiinde statt. In dem Seminar wurden die
ersten Zwischenergebnisse einzelner Projekte vorgestellt und
gemeinsam diskutiert.

Ein Verbundprojekt beschiftigt sich mit sich mit der Aufberei-
tung von Daten und wie die Informationen der verschiedenen
omics-Ebenen (Transkriptom, Proteom, Metabolom) miteinander
sowie dem Genom und dem Phdnotyp in Verbindung gebracht wer-
den kénnen. Firr die gesamten Daten, die im Projekt erfasst werden,
wird eine eigenstandige Datenbank errichtet. In diesem Projekt

arbeiten Genomiker, Mediziner und Bioinformatiker gemeinsam.

Ein weiteres Verbundprojekt beschéftigt sich mit der Erfassung
von Phanotypen zum Merkmal Verhalten. Im Mittelpunkt dieses
Projektes steht die Frage ,Wie ist Wohlbefinden?”. In Verhaltensver-
suchen mit Rindern und Schweinen wird zundchst das Verhalten
von Tieren erfasst. Daraus werden Merkmale, die das Wohlbefinden
beschreiben, entwickelt. Fir die Wissenschaftler ist es wichtig zu
untersuchen, ob es einen negativen Zusammenhang zwischen Pro-
duktionsmerkmalen und dem Wohlbefinden gibt.

In den weiterfiihrenden Verbundprojekten werden Biomarker
zu den neuen Merkmalen gesucht. Nach Mdéglichkeit sollen diese
Biomarker etabliert und in Zuchtprogramme tibernommen werden.

Am zweiten Tag fand ein Workshop ,Animal Welfare” statt. In
diesem Seminar stellten Wissenschaftler des Projektes Phanomics
sowie zwei Wissenschaftler aus den Partnerldndern Frankreich und
Grof3britannien den derzeitigen Stand im Gebiet des Wohlbefin-
dens von Nutztieren vor. Es referierten die flihrenden Wissenschaft-
ler auf dem Gebiet des Wohlbefindens von Nutztieren tiber den der-
zeitigen Stand ihrer Fachgebiete. Dr. Alain Boissy, INRA, Frankreich,
untersucht, ob Tiere Emotionen aufweisen, die denen von Men-
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schen dhnlich sind. Es zeigt sich, dass Tiere Verhalten aufweisen, die
als positive oder negative Emotionen eingeordnet werden kdnnen.
Nun wird versucht, von den Emotionen auf Wohlbefinden zu
schlieBen. Wohlbefinden wird als lang anhaltende positive Emotion
verstanden.

Dr. Birger Puppe, Leibniz-Institut, Dummerstorf, zeigt die Ent-
wicklung der Definition fiir Wohlbefindens von Tieren. Das Tier han-
deltaus seinem Anpassungsrepertoire heraus und muss auf die Her-
ausforderungen der Umwelt reagieren. Es zeigt sich, dass ein hoher
Forschungsbedarf im Bereich des Wohlbefindens in Deutschland
vorliegt. Da Wohlbefinden ein komplexes Merkmal ist, muss eine
wissenschaftliche Definition gefunden werden.

Dr. Lutz Binger, Scottish Agricultural College, Schottland,
berichtet Giber die Verbindung der Genetik und Zucht zu Merkmalen
desWohlbefindens. Es stellt sich die Frage, ob man zwei negativ kor-
relierte Merkmale gleichzeitig verbessern kann. Es zeigt sich, dass
die Genetikihren Beitrag leisten kann und im Gegensatz zu anderen
Verfahren kosteneffizient ist. Zur Umsetzung ist es allerdings not-
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wendig, dass die Ziichter Merkmale definieren missen, auf welche
sie im Zusammenhang mit tierischem Wohlbefinden ziichten
mochten.

Prof. Steffen Hoy, Justus-Liebig-Universitat Gie3en, stellt den
Zusammenhang zwischen der Haltung von Tieren und deren Ver-
halten vor. In verschiedenen Untersuchungen zeigt sich, dass Grup-
penhaltung von Tieren entscheidend mit dem Sozialverhalten der
Tiere in Verbindung steht. Bei der Zusammenfiihrung von Tieren
kommt es zu Rangkdmpfen, die biologisch notwendig sind. Das Ziel
bei der Verbesserung des Wohlbefindens von Tieren ist es daher, die
Rangkampfe zu minimieren und damit das Wohlbefinden zu stei-
gern.

Prof. Joachim Krieter, Christian-Albrechts-Universitat Kiel, stellt
computergestiitzte Entscheidungsmodelle vor. Er geht dabei ndher
darauf ein, wie man aus vorhandenen Betriebs- und Tierdaten Emp-
fehlungen zum Gesundheitsmonitoring ableiten kann. Weitere
Informationen unter www.phaenomics.auf.uni-rostock.de/ (Bianca
Lind, FBF e.V.)

Veranstaltungen auf einen Blick

28.8.-01.09.2011

12th Intl. Conference
on Systems Biology
Heidelberg — Mannheim,
Deutschland
www.icsb-2011.net

2011

26.06.-30.06.2011

4. FEMS Kongress fiir
Europdische Mikrobiologen
Genf, Schweiz
www2.kenes.com/fems2011/
pages/home.aspx

04.09.-07.09.2011

HUPO 9th World Congress
Genf, Schweiz
www.hupo2011.com
03.07.-06.07.2011
Growth and Defence
in Plants

Freising, Deutschland
www.leopoldina-halle.de

05.09.-07.09.2011

2nd International Plant
Phenotyping Symposium
Jilich, Deutschland
www.congressa.de/
24.07.-30.07.2011 phenosymp2011
XVIIl International
Botanical Congress
Melbourne, Australien
www.ibc2011.com

10.09.-13.09.2011

EMBO Meeting 2011

Wien, Osterreich
www.the-embo-meeting.org
02.08.-06.08.2011

XV Molecular Plant-Microbe 15.09.-17.09.2011

Interactions ESDAR Konferenz 2011
Kyoto, Japan Antalya, Turkei
www.ismpminet.org/meetings ~ www.esdar.org

14.08.-17.08.2011

Vlith International
Conference on Boar
Semen Preservation
Bonn, Deutschland
www.boarsemen2011.com

18.9.-21.09.2011
ProkaGENOMICS 2011
Gottingen, Deutschland
www.prokagenomics.org

25.09.-28.09.2011

DGHM Jahrestagung 2011
Essen, Deutschland
www.dghm.org

29.08.-2.09.2011

62nd EAAP Annual
meeting 2011

Stavanger, Norway
http://www.eaap2011.com
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26.09.2011 12.10.-14.10.2011
Tag der Genomforschung-  PhenoDays 2011
10 Jahre NGFN Wageningen, Niederlande

Berlin, Deutschland
http://www.ngfn.de

www.phenodays.com

24.10.-25.10.2011

6th Annual Biocontrol
Industry Meeting 2011
Luzern, Schweiz
www.abim.ch

26.09.-28.09.2011
4th Annual Meeting
of NGFN-Plus and
NGFN-Transfer
Berlin, Deutschland
www.ngfn-meeting.de 05.12.-06.12.2011

Status Seminar
Chemical Biology
Frankfurt a. M., Deutschland
http://events.dechema.de/
chembio2011

ab 2012

14.01.-18.01.2012
Plant & Animal Genome XX
San Diego, CA, USA

28.09.-01.10.2011
European Biotechnology
Congress 2011

Istanbul, Tirkei
www.eurobiotech2011.eu

02.10.-06.10.2011
Biotrans 2011
Giardini Naxos, Italien
www.biotrans2011.org

5.10.-7.10.2011

7th Workshop

Molecular Interactions
Berlin, Deutschland
www.molecularinteractions.de

08.10.-09.10.2011
International Symposium:
From Causes of Obesity
to Clinical Applications
Essen, Deutschland
www.adipositas2011.de

11.10.-13.10.2011
Biotechnica 2011
Hannover, Deutschland
www.biotechnica.de

www.intl-pag.org

18.03.-21.03.2012
VAAM-Jahrestagung 2012
Tlbingen, Deutschland
www.vaam2012.de

03.07.-07.07.2012
23rd Arabidopsis
Conference

Wien, Osterreich
www.arabidopsis.org

01.05.-31.10.2015

Expo 2015: "Feeding

the Planet, Energy for Life”
Mailand, Italien
http://en.expo2015.org
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SUPPORTED BY EU -

Networking
Activity

Summer School Plant Genomics and Bioinformatics:
Special Focus: Food Security — how can science and policy contribute?

The fundamental idea of ETNA is to build a network on plant genome research and bioinformatics in Europe. ETNA organises a
yearly summer school course pursuing the training aspect, the exchange of ideas and the creation of an active and living network
between European scientists, research organisations and research programs. The planned ETNA courses will combine the latest
theoretical knowledge with practical lessons.

The target group for the courses is PhD students and Postdocs with a maximum of six years work experience. During the
courses 16 young researchers will be given the chance to work together with experts on the chosen focus. The ETNA Summer
School is able to offer the accepted applicants financial support for travel and hotel costs (details see Info). Interested persons
can apply online until July 20th 2011.

The special focus of the 2011 Summer School is on the various interdisciplinary aspects of Food Security and how research —
plant science research in particular - and policy can contribute to sustainable solutions.

The summer school is compiled of a series of lectures, case study work and workshops with experts from plant science,
agro-economy, social research and policy. The Summer School students will have the opportunity to meet leading experts in the
field and to discuss and network with them.

Application: eu-summer-school.org

Satellite Meeting of the —r
27th Annual Meeting of the German Obesity Society I\\ b \I a\\

From Causes of Obesity to Clinical o =) | 2
Applications October 8t"-9t" 2011, Essen, Netw :

The ongoing obesity epidemic necessitates a deeper understanding of the underlying mechanisms. It is a matter of
debate as to what extent the knowledge of these mechanisms will entail improved diagnostic, treatment and
prevention strategies. The aim of the meeting is to put the success of the molecular genetic analyses of obesity
research into a wider perspective. Non-genetic explanations for the obesity pandemy will also be highlighted. We
question whether the recommendation to lose weight is realistic in light of the strong defence of current body weight
and potential side effects of weight loss. First glimpses to potential uses of the genetic findings in prevention and
treatment should lead to the final discussion. The meeting will serve as a discussion forum for research to be pursued
for the prevention and treatment of obesity. Internationally renowned experts will review empirical findings related
to their field.

E Ingelsson (Sweden), S Grant (USA), A Hinney (Germany), P Froguel (UK), ) Erdmann (Germany), D Collier (UKJ, D Allison {USA),
S Herpertz (Germany), A Scherag (Germany), M Bliiher (Germany), A E Field (USA), T | Sérensen (Denmark), R Loos (UK),
T Reinehr (Germany), ) Hebebrand (Germany)

Registration / Contact

Please reg us via: obesity@uni-due.de For detailed information see: www.adipositas2011.de
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ProkaGENOMICS 2011

("Qf 5t European Conference on Prokaryotic and Fungal Genomics

Main Topics

* Biotechgenomics

* Genomics of Health- and Nutrition-
Associated Microorganisms

* Infectiongenomics

* Synthetic Biology, Systems Biology
and Bioinformatics

* Biodiversity and Metagenomics
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18-21 September 2011 |  Gottingen/DE

Information and Registration: www.prokagenomics.org

BRI WY THE h(-\ C
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end National Genome

Genome:basediMicrobiology:
FErom¥omicsiResearchito
SystemstandiSyntheticiBioloqgy

Research Network

4* Annual Meeting of
NGFN-PIus and NGFN-Transfer

PROGRAM OF
MEDICAL GENOME RESEARCH

Main Topics:

* Genomics of CNS Disorders
* Genomics of Cardiac Disease

* Satellite Symposium
Mext-Generation Sequencing

& Metabolism
* Genomics of Cancer

mation & Environmental
Interaction

ZUTDA DIND

26. SEPTEMBER 2011
URANIA, BERLIN

wwwaghn.de
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N
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* From Genomics to Application
* Genomics of Infection, Inflam-

* Poster Session

* Company
Satellite Sessions
Exhibition
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Genomforschung
zum Verstehen und Anfassen lir Jedermann

HIBHLIGHTS DER GENDMFORSCHUNG
EXPERTEN IM PRESSEGESPRACH
PODIUMSDISKUSSION
BURGERDIALOG

GENOMFORSCHUNG IN DEINER HAND - EXPERIMENTE
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Gemeinsamer
Kampf gegen
Volkskrankheiten

Startschuss fiir vier neue Zentren
der Gesundheitsforschung

Die Entscheidung ist gefallen: 27 Standorte mit iber 100 Hoch-
schulen, Universitatsklinika und auf3eruniversitdren Forschungs-
einrichtungen bilden die Deutschen Zentren der Gesundheitsfor-
schung in den Bereichen Infektionskrankheiten, Herz-Kreislauf-
Erkrankungen, Lungenkrankheiten und Krebs. Nach Empfehlun-
gen international besetzter Gutachtergremien hat Bundesfor-
schungsministerin Annette Schavan am Freitag Uber die Forde-
rung der vier neuen Zentren entschieden. "In den einzelnen Zen-
tren werden die besten Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler
aus universitaren und aufleruniversitdren Forschungseinrichtun-
gen interdisziplindr zusammenarbeiten. Das Ziel ist klar: Wir wol-
len neue medizinische Forschungsergebnisse schneller in die
Krankenh&user und Arztpraxen bringen, zum Wohl aller Patientin-
nen und Patienten’, betonte Schavan. "Die Zentren sind das Herz-
stlick des kiirzlich verabschiedeten Rahmenprogramms Gesund-
heitsforschung der Bundesregierung."

Schavan wirdigte die geplanten wissenschaftlichen Aktivita-
ten der Zentren als "wesentlichen Beitrag zur Bekdmpfung der
Volkskrankheiten, der im internationalen Vergleich wettbewerbs-
fahig und sichtbar sein wird". Im Fokus der Forschungsarbeiten ste-
hen unteranderem eine verbesserte Vorsorge und Diagnose sowie
individualisierte Therapien und eine optimale Versorgung der Pati-
entinnen und Patienten.

Die wissenschaftlichen Gesamtkonzepte der ausgewahlten
Partnerstandorte wurden in den vergangenen Monaten durch
international besetzte Expertengremien begutachtet, die wichti-
ge Empfehlungen fiir die wissenschaftliche Arbeit und die Finan-
zierung der einzelnen Zentren gegeben haben. Zuvor wurden
bereits die leistungsstarksten Standorte fiir die Zentren von den
Gutachtern ausgewadhlt. "Die sehr engagierte Arbeit der Gutach-
tergremien hat ein wissenschaftlich faires und transparentes Aus-
wahl- und Begutachtungsverfahren ermdglicht. Allen Beteiligten
gilt mein herzlicher Dank fiir ihre gro3e Unterstiitzung", erklarte
Schavan. Bewertet wurden unter anderem die langfristige Vision
und das geplante Leitbild des jeweiligen Zentrums, die wissen-
schaftliche Exzellenz des Konzepts, der Innovationsgehalt der ge-
meinsamen Forschungsaktivitdten, die Integration von Grundla-
gen-und klinischer Forschung sowie die Management-Strukturen.

Die Expertinnen und Experten haben allen Zentren bestdtigt,
dass es gelungen sei, Konzepte zu erarbeiten, die das hohe Poten-
zial fiir gemeinsame Forschungsaktivitdten auf strategisch wichti-
gen Gebieten belegen. Die Gutachterinnen und Gutachter emp-
fehlen, mit dem Aufbau aller vier neuen Zentren zu beginnen. Die
begutachteten Gesamtkonzepte werden in den folgenden Mona-
ten konkretisiert,um eine optimale Umsetzung des Leitgedankens
der Zenten sicherzustellen. Sie werden in ihrem Aufbau- und
Arbeitsprozess durch wissenschaftliche Gremien beraten und
begleitet. Fur die Errichtung und Etablierung der vier neuen Zen-
tren stellt der Bund in den Jahren 2011 bis 2015 rund 300 Millionen
Euro zur Verfligung.

Die vier neuen Zentren sind das Deutsche Zentrum fir Lun-
genforschung (DZL), das Deutsche Zentrum fiir Herz-Kreislauffor-

Aktuelles

schung (DZHK), das Deutsche Konsortium fiir Translationale
Krebsforschung (DKTK) sowie das Deutsche Zentrum fir Infekti-
onsforschung (DZIF). Bereits 2009 wurden die Deutschen Zentren
fur Neurodegenerative Erkrankungen (DZNE) und fiir Diabetesfor-
schung (DZD) gegriindet. Quelle: BMBF, 15.04.2011

Tag der
Genomforschung

Genomforschung zum Verstehen und Anfassen
fiir Jedermann

Wissenschaftsjahr m

‘Forschung fir
unsere Gesundheit

TAG DER
GENOMFORSCHUNG

ZUTIONDINDI

Eine des
fiir Bildung und Forschung

ums

Enorme Erwartungen knipften sich
an die erfolgreiche Sequenzierung
des menschlichen Genoms. Wo ste-
hen wir zehn Jahre danach? Sind
bereits Erfolge der Genomforschung
als medizinischer Fortschritt splrbar?
Anlasslich des zehnjahrigen Bestehens des Nationalen Genomfor-
schungsnetzes (NGFN) bietet der ,Tag der Genomforschung” die
Gelegenheit, mehr dartiber zu erfahren, wie die medizinische
Genomforschung hilft, Vorbeugung, Erkennung und Behandlung
verschiedenster Krankheiten zu verbessern.

Der,Tag der Genomforschung” findet am 26. September 2011
in der Berliner Urania statt und richtet sich an alle interessierten
Burgerinnen und Birger. Erfolge, Herausforderungen und Chan-
cen der medizinischen Genomforschung werden allgemeinver-
standlich vorgestellt und offen diskutiert.

Die Veranstaltung beginnt um 10 Uhr mit den spannendsten
Highlights aus zehn Jahren Genomforschung,Made in Germany”

Nationales
Genomforschungsnetz

Der Tag der Genomforschung bietet verstédndliche Informationen aus erster Hand
und Wissenschaft zum Anschauen und Mitmachen (Foto: HELIOS Klinikum Berlin-
Buch)
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in knackigen Kurzvortragen auf den Punkt gebracht. In einer Podi-
umsdiskussion mussen die Experten die Fakten auf den Tisch
legen. Gelegenheit zum Nachhaken gibt es beim offenen Biirger-
dialog. Fiir alle, die selbst Hand anlegen wollen, werden Mitmach-
und Schauexperimente gemeinsam mit dem Glasernen Labor und
dem NatLab angeboten. Biologisch interessierte Schiilerinnen
und Schiiler der Oberstufe laden wir ein, Beitrdge zum Thema, Mei-
ne Gene - Meine Gesundheit” einzureichen, die im Rahmen eines
Schilerwettbewerbs pramiert werden.

Die Teilnahme ist kostenlos, eine Anmeldung aller Teilnehmer
jedoch zwingend erforderlich. Weitere Informationen finden Sie
unter www.ngfn.de.

Deutschland
als Pionier der
Biookonomie

BioOkonomieRat priorisiert Forschungsthemen

1
=

{4 BioOkonomieRat

Der BioOkonomieRat hat am 14. Juni 2011 in Briissel erstmals die
Priorisierung seiner in einem Ausgangsgutachten erarbeiteten
Forschungsfelder vorgelegt. Mit der Schwerpunktsetzung kénnen
nach Einschatzung des Rats die Ziele der,Nationalen Forschungs-
strategie Biookonomie 2030” der Bundesregierung verwirklicht
werden. Vordringlich ist es demnach, neue Nutzpflanzen und
Nutztiere zu zlichten, zweitens effizientere Anbautechnologien zu
entwickeln und die Ernteverluste zu reduzieren sowie drittens die
Ressource Boden nachhaltiger zu nutzen.

Staatssekretdr Dr. Georg Schiitte vom Bundesministerium fiir
Bildung und Forschung erlduterte die Nationale Forschungsstrate-
gie; die Europdische Kommission rief zur Bildung eines starken
politischen Rahmens auf EU-Ebene auf, um Innovation, Wachstum
und Beschéftigung durch die Entwicklung der biobasierten Wirt-
schaft in Europa zu férdern.

Ohne eine ausreichende Produktion und effektive Nutzung
von Biomasse ist eine nachhaltige Biodkonomie nicht denkbar.
Denn ohne stimmiges Gesamtkonzept wird Biomasse zu einer
begrenzten Ressource, da sie schon heute nicht nur zur Energieer-
zeugung als Substitut fir erd6lbasierte Produkte sowie als Futter-
und Nahrungsmittel Verwendung findet.

Nach den Worten von Staatssekretdr Georg Schitte ist
Deutschland eines der ersten Lander, das liberhaupt tiber eine For-
schungsstrategie zur Biookonomie verfiigt. Bei der Vorstellung der
Ergebnisse des BioOkonomieRats in der nordrhein-westfilischen
Landesvertretung in Briissel sagte er:,Die Bundesregierung sieht
nicht nur die immense wirtschaftliche Bedeutung der Biookono-
mie. Sie sieht auch die Verantwortung der Industriestaaten, eine
nachhaltige Biodkonomie aufzubauen, die globale Interessenkon-
flikte um die Ressource Biomasse abbaut und die Industrieinteres-
sen mit der Sicherung der Welterndhrung in Einklang bringt. Dazu
brauchen wir eine exzellent aufgestellte Forschung - die wir mit
den notigen Mitteln unterstiitzen werden.” Die Bundesregierung
habe auf Empfehlung des BioOkonomieRats im November 2010
die,Nationale Forschungsstrategie Biookonomie 2030” aufgelegt
und dafir 2,4 Milliarden Euro Forschungsgelder bereitgestellt.

Die Europdische Kommission erklarte, dass die Bemiihungen
Deutschlands bei der Weiterentwicklung der biobasierten Wirt-
schaft bemerkenswert seien, und betonte gleichzeitig, dass die in
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Kirze erscheinende EU-Strategie fiir die biobasierte Wirtschaft in

Europa danach strebe, einen kohdrenten Regierungsrahmen

gemeinsam mit den Mitgliedstaaten einzurichten, fir welches

nationale Erfahrungswerte als Vorbilder dienen. Die vorbereitete

Strategie, die Innovationen in der biobasierten Wirtschaft steigern

mochte, um Nachhaltigkeit zu unterstiitzen, beabsichtige mit

ihren Aktivitaten folgende fiinf Hauptziele zu férdern: nachhaltige

Primarprodukte und Nahrungssicherheit, die Schaffung von wett-

bewerbsfahigen biobasierten Industriezweigen, die Bereitstel-

lung von sicheren, bezahlbaren und gesunden Nahrungsmitteln;
die Pflege einer starken

Wissensbasis sowie der

notwendigen Ausbildung

und Kompetenzen und die

Schaffung eines Regie-

rungsrahmens fiir die bio-

basierte Wirtschaft.

Reinhard Huttl, Vorsit-
zender des BioOkonomie-
Rats und Prdsident von
acatech, machte auf eine
Parallele aufmerksam:
LAhnlich wie bei den Er-
neuerbaren Energien kann
und sollte Deutschland in
der Biookonomie eine Vor-
reiterrolle einnehmen. Das
deutsche Modell fiir das
Zusammenspiel von wis-
senschaftlicher Politikberatung und Regierung in der Biodkono-
mie kdnnte auch auf europdischer Ebene richtungweisend sein.
Gern stellt die Akademie ihre Erfahrungen und Arbeitsergebnisse
fuir die Ausgestaltung eines europdischen Biookonomiedialogs zur
Verfligung!” Zur Priorisierung der deutschen Strategie sagte er:
4Wirkdnnen nun die wichtigen Forschungsthemen in der richtigen
Abfolge angehen. Die Faktenbasis liegt vor, wir sollten schnell han-
deln”

35 wichtige Forschungsthemen hatte der Ratin seinem ersten
Gutachten identifiziert. Fiir die Priorierung haben die Experten des
Rats diese Themen in ihrer wirtschaftlichen Relevanz, zeitlichen
Abfolge, Prioritdt und in ihrem finanziellen Aufwand bewertet.
Drei Themen stehen dabei im Vordergrund:

- Die Ziichtung von Nutzpflanzen und -tieren, die weniger krank-
heitsanfallig sind, hohere Ertrage ermdglichen oder aber den
Einsatz von Diinge- und Pflanzenschutzmitteln reduzieren.

- Die Verringerung von Nachernte-Verlusten. Der BioOkonomie-
rat empfiehlt deshalb, Innovative Technologien und verbesserte
Verfahren vordringlich zu erforschen. Sie kdnnen die Ertrédge der
Biomasseproduktion stark verbessern.

» Der Boden als Trager von Biomasseproduktion ist bereits in
erheblichem Ausmal von Degradation bedroht. Noch weitge-
hend unbekannt sind beispielsweise die Auswirkungen des 6ko-
logischen Landbaus auf die Bodenfruchtbarkeit.

Der Rat weist darauf hin, dass Grundlagenforschung - etwa zur

kiinstlichen Photosynthese oder zur Synthetischen Biologie — und

Querschnittsthemen in einer langfristig angelegten Forschungs-

strategie nicht vernachldssigt werden dirfen.

Ziel der Nationalen Forschungsstrategie der Bundesregie-
rung und des BioOkonomieRats ist es, die nachhaltige Produktion
von Biomasse zu steigern und fiir die unterschiedlichen Verwen-
dungszwecke qualitativ zu verbessern sowie die dazu notwendi-
gen natirlichen Ressourcen effizient zu nutzen. Die Biookonomie
umfasst alle industriellen und wirtschaftlichen Sektoren und
Dienstleistungen, die biologische Ressourcen (Pflanzen, Tiere,
Mikroorganismen) produzieren, ver- und bearbeiten oder in ande-
rer Form nutzen Quelle: IDW, 14.06.2011

Die nordrhein-westfélische Landesvertre-

tung in Briissel (Foto: www.derwesten.de).
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Keime aus dem
Schweinestall

BMBF fordert Kampf gegen MRSA mit 2,5 Mio. €

Das Bakterium Staphylococcus aureus ist einer der wichtigsten Erre-
ger von Infektionen, der beim Menschen eine Vielzahl von Erkran-
kungen mit zum Teil lebensbedrohlichen Komplikationen auslésen
kann. Insbesondere Methicillin-resistente Varianten dieses Erre-
gers, sogenannte MRSA, stellen eine zunehmende Bedrohung fir
unser Gesundheitssystem dar, da Infektionen, die durch diesen
Erregertyp hervorgerufen werden, nur schwer therapierbar sind.

Obwohl schon seit langem bekannt ist, dass auch Tiere den
MRSA-Erreger in und auf sich tragen und daran erkranken kénnen,
galten bisher der Mensch und seine unmittelbare Umgebung als
Hauptreservoir. Jiingste Untersuchungen weisen nun jedoch dar-
auf hin, dass in Nutztieren
kursierende MRSA, soge-
nannte ,La-MRSA” (,Live-
stock-associated” MRSA),
auch auf den Menschen
Ubertragen werden und
dort Infektionen auslésen
kdnnen. Diese Beobach-
tung ist von groBer Bedeu-
tung, da Forscher MRSA
mittlerweile in 70 Prozent
Diplombiologen Philipp Jung, am Raster- der Schweine-haltenden
Betriebe in Deutschland
nachgewiesen haben. Der
neue bundesweite For-
schungsverbund,MedVetStaph” untersucht jetzt die Ubertragung
der MRSA von Tieren auf Menschen. Das Bundesforschungsmini-
sterium fordert das Projekt mit insgesamt 2,5 Millionen Euro.
250.000 Euro davon gehen an die Universitat des Saarlandes: Pri-
vatdozent Dr. Markus Bischoff und Professor Mathias Herrmann
vom Institut fiir Medizinische Mikrobiologie und Hygiene am Uni-
versitatsklinikum in Homburg sind mit ihrem Team an diesem For-
schungsverbund beteiligt.

Die meisten bakteriell verursachten Infektionen kénnenin der
Regel mit Antibiotika wirksam bekdampft werden. Der verstérkte
und vielfach unsachgemafe Gebrauch dieser Medikamentenklas-
se hat jedoch dazu gefiihrt, dass mittlerweile eine Reihe bakteriel-
ler Infektionserreger in unserer Gesellschaft kursieren, die gegen
verschiedene Antibiotika resistent sind und daher nur noch
schwer bis gar nicht therapiert werden kdnnen. Einer dieser Erre-
ger sind die Metbhicillin-resistenten Varianten des Bakteriums Sta-
phylococcus aureus (MRSA). Als Teil der Normalflora des Menschen
sind S. aureus und dessen Methicillin-resistente Varianten fiir den
Gesunden in der Regel ungefahrlich. Bei Menschen mit einem
geschwachten Immunsystem kénnen die Bakterien jedoch schwe-
re Infektionen ausldsen. Bisher traten MRSA-Infektionen vor allem
in Krankenhausern auf. In den vergangenen Jahren wurden MRSA
immer haufiger auch bei Nutztieren wie Schweinen, Rindern und
Gefliigel nachgewiesen, die diesen Erreger zum Teil wiederum auf
den Menschen Ubertragen kénnen. ,Wir wollen nun herausfinden,
wie und warum einzelne La-MRSA diese Spezies-Barriere Giberwin-
den konnen”, erkldrt Dr. Markus Bischoff vom Homburger Uniklini-
kum. Er ist am Forschungsverbund,,MedVetStaph” beteiligt, der in
den kommenden drei Jahren vom Bundesministerium fiir For-
schung mit 2,5 Millionen Euro geférdert wird. Gemeinsam mit Wis-
senschaftlern der Universitdten Minster und Wiirzburg, der Freien
Universitat Berlin, des Robert-Koch-Instituts, des Bundesinstituts
fiir Risikobewertung und des Friedrich-Loeffler-Instituts erforscht

Privatdozent Dr. Markus Bischoff (rechts)
zusammen mit seinem Mitarbeiter, dem

kraft-Mikroskop (Foto: Universitdt des Saar-
landes).
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er, wie breit La-MRSA in Landwirtschaft und Gesellschaft verbreitet
sind und welche Eigenschaften der Erreger haben muss, um erfol-
greich vom Tier auf den Menschen tberspringen zu kénnen.

Der Fokus der Homburger Forschungsgruppe richtet sich
dabei auf die Identifikation und Analyse bakterieller Mechanis-
men, die fiir die Ubertragung von La-MRSA auf den Menschen von
Bedeutung sind.,Unser Augenmerk richtet sich hierbei insbeson-
dere auf die Aspekte ,Adhdsion’ als erster Schritt einer erfolgrei-
chen Besiedlung des Menschen sowie,Phagozytose’als friihes und
bedeutendes Element der Immunabwehr des Menschen®, erklart
Markus Bischoff. Phagozyten sind die so genannten ,Fresszellen”
des Immunsystems, die in den Organismus eingedrungene
Fremdkorper erkennen, aufnehmen und abbauen kénnen. Weite-
re Ziele der Homburger Forschergruppe sind Genom-weite Trans-
kriptionsanalysen der Bakterien wahrend der Ansiedlung bezie-
hungsweise Infektion beim Menschen. So wollen sie herausfinden,
wann und welche Virulenzfaktoren des Bakteriums wahrend der
friithen Phasen einer Infektion produziert werden.

4Wir hoffen, mit unseren Untersuchungen wertvolle Informa-
tionen Uber das Risikopotenzial dieses Erregertyps zu liefern, die
fir Behandlungsstrategien sowohl im Veterindr- als auch im
Humanbereich von Bedeutung sind’, erklart Markus Bischoff. Uber
die Transkriptionsanalysen identifizierte Virulenzdeterminanten
von La-MRSA stellen zudem potenzielle Zielmolekadile fiir die Impf-
stoff- und/oder Antibiotika-Entwicklung dar, die firr die entspre-
chenden Industriepartner von groem Interesse sein konnen. Eine
solche Entwicklung hétte auch Einfluss auf die Wirtschaft, denn
MRSA-Infektionen belasten die europdischen Gesundheitssyste-
me derzeit mit jahrlichen Zusatzkosten im dreistelligen Millionen-
bereich.

Diese Untersuchungen sind eingebettet in weitere For-
schungs- und Netzwerk-Projekte des Instituts flir Medizinische
Mikrobiologie und Hygiene, die sich einerseits mit der regionalen
Bedeutung und Pravention von MRSA im Saarland befassen
(MRSAarNetz, gefordert vom Saarland und dem Bundesministeri-
um flr Gesundheit) sowie mit mehreren, von der DFG und dem
BMBF geférderten Projekten zur Staphylokokkenforschung (unter
anderem im Rahmen der DFG-Afrika-Initiative).

Quelle: IDW, 13.05.2011

Die milchfreie
Abkihlung

Eis mit Lupinenproteinen entwickelt

Sommer ohne Eis - fir viele kaum vorstellbar. Doch wer keine
Milch oder keine Laktose vertrdgt, muss oft verzichten. Fraunho-
fer-Forscher bieten jetzt eine Alternative: »Lupinesse« — die rein
pflanzliche Kostlichkeit ist frei von Laktose und Cholesterin und
enthalt wertvolles Lupineneiweil3. Das Eis kommt am 9. Mai 2011
bei EDEKA in die Regale.

Ein Sommermaérchen: Man sitzt abends auf der Terrasse oder
dem Balkon. Ein lauer Wind kiihlt die Hitze des Tages. Vor sich eine
Schale mit verschiedenen Eissorten und frischen Friichten. Plinkt-
lich zu Beginn der warmen Jahreszeit gibt es diesen Genuss nun
auch firalle, die keine Milch vertragen. Vanilla-Cherry, Strawberry-
Mousse, Walnut Dream und Choco-Flakes — das sind die vier LUPIN-
ESSE-Geschmacksrichtungen, die bei EDEKA Stidbayern und EDE-
KA Sudwest angeboten werden. Das neue Speiseeis ist nach
Rezepturen von Fraunhofer-Forschern hergestellt: Es ist rein
pflanzlich, enthalt hochwertige Proteine aus den Samen der hei-
mischen Blauen Suf8lupine und ist vollig frei von Laktose, Gluten,
Cholesterin sowie tierischen Eiweien und Fetten.
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Immer wieder gab es Versuche, aus den Samen von Lupinen
Lebensmittel herzustellen. »Wir hatten die Lupine Ende der 90er
Jahre schon abgeschrieben, erinnert sich Klaus Miller vom Fraun-
hofer-Institut fir Verfahrenstechnik und Verpackung IVV in Frei-
sing. Doch dann kam derVorschlag von Gerhard Kloth, einem Lupi-
nen-Experten, die Blaue Si8lupine zu nutzen. »Die ersten Produk-
te waren viel versprechend, doch geschmacklich und von ihrer
Cremigkeit und Qualitét
bei weitem nicht mit dem
Eis zu vergleichen, das jetzt
auf den Markt kommtg,
erinnert sich Mller.

Das Geheimnis des
besonderen Geschmacks
liegt in der Auswahl der
Lupinensorte kombiniert
Fraunhofer-Forscher haben ein milchfreies ~ mit einem besonderen
Herstellungsverfahren. Die
Blaue SuBlupine ist beson-
ders proteinreich, hat
einen ausgewogenen Geschmack, ldsst sich in Deutschland her-
vorragend anbauen und fiihrt durch ihre stickstoffbindenden
Wurzeln zu einer natirlichen Verbesserung der Boden. Die For-
scher nutzen als Basis flr das Eis das hochwertige Protein der
Samen. »Der hohe Eiweillanteil ist wichtig fur die Cremigkeit,
erlautert Muller. Zusatzlich macht die cholesterinsenkende Wir-
kung des Lupinenproteins das neue Eis erndhrungsphysiologisch
wertvoll.

Eine Ausgriindung des IVV, die Prolupin GmbH, kiimmert sich
um Herstellung und Vermarktung des Eises. Das Unternehmen mit
Sitz in Neubrandenburg kooperiert dort in dem vom BMBF gefor-
derten Wachstumskern »PlantsProFood - Lebensmittel aus Blauen
SuBlupinen« mit insgesamt 14 Partnern. Hier wird die Lupine - die
auch als Sojabohne des Nordens bezeichnet wird — angebaut und
seit Januar 2011 das Lupineneiweil3 produziert.

»Wir freuen uns sehr, unseren Kunden mit dem Speiseeis
Lupinesse ab sofort ein neuartiges Lebensmittel anbieten zu kon-
nen, das erndhrungsbewussten Menschen sowie Milcheiweilall-
ergikern und Laktoseintoleranten einen unbedenklichen Eisge-
nuss gewahrt, erldutert Hans Georg Maier, Geschéftsfiihrer der
EDEKA Suidbayern GmbH, die Erweiterung des Eissortiments. »Das
milchfreie Eis ist eine Weltneuheit, ein vergleichbares Produkt ist
bisher nicht auf dem Markt. Es wird sicherlich erfolgreich ange-
nommen werden.«

LUPINESSE wird nach den Rezepturen der Fraunhofer-Ent-
wickler bei Helados Alacant produziert. Nach der fettarmen Wurst,
die ebenfalls von den IVV-Experten entwickelt wurde, ist das
milchfreie Eis das zweite Fraunhofer-Produkt, das EDEKA auf den
Markt bringt. Quelle: IDW, 05.05.2011

Eis mit wertvollen Lupinenproteinen ent-
wickelt (Foto: Fraunhover IVV).

Innovationsinitiative
industrielle Biotech-
nologie

Die neue Forderinitiative ,Innovationsinitiative industrielle Bio-
technologie” des BMBF will Forschungs- und Entwicklungsallian-
zen aus Wirtschaft und Wissenschaft fordern, mit dem Ziel Innova-
tionsprozesse in der industriellen Biotechnologie zu initiieren und
beschleunigen. Es existiert weiterhin ein unausgeschépftes Poten-
zial, Prozesse und Produkte in vielen Industriezweigen zu biologi-
sieren, d.h. industrielle Anwendungen durch biotechnologische

GENOMXPRESS 2.11

31

Verfahren oder Produkte zu ersetzen, und damit den Wandel zu
einer Biookonomie zu verstarken.

Die ,Innovationsinitiative industrielle Biotechnologie” ist die
erste FordermalBnahme der "Nationalen Forschungsstrategie
BioOkonomie 2030". Darin hat die Bundesregierung die Grundla-
gen fir die Vision einer nachhaltigen bio-basierten Wirtschaft bis
zum Jahr 2030 gelegt. Die Sicherung der Welterndhrung, die Pro-
duktion von gesunden und sicheren Lebensmitteln, die nachhalti-
ge Gestaltung der Agrarproduktion, Energietrdger auf Basis von
Biomasse und die industrielle Nutzung nachwachsender Rohstof-
fe fordern die gezielte Nutzung biologischer Ressourcen und Ver-
fahren. Die industrielle Biotechnologie bietet als eine Schliissel-
technologie des 21. Jahrhunderts die Chance, durch ressourcen-
schonende, energiesparende und abfallvermeidende Produk-
tionsprozesse und neuartige Produkte diese Herausforderung zu
bewiltigen.

Durch die strategischen Allianzen der "Innovationsinitiative
industrielle Biotechnologie" sollen sich neue Innovationsimpulse
ergeben, die auch langfristig in die Forschungsausrichtung und
Investitionstatigkeiten der beteiligten Unternehmen ausstrahlen.

Inhaltliche Schwerpunkte konnen beispielsweise sein:

« Umstellung von Produktionsprozessen auf flexible Rohstoff-
quellen unter Nutzung von z.B. Abfallstoffen, Biomasse, CO,,
Synthesegas,

« Integration biotechnischer Verfahrensschritte in chemische
Produktionsprozesse einschlie3lich der Entwicklung zugeho-
riger Prozesstechnologien (Fermentationstechnik, Down-
stream-Technologien, Prozessanalyse),

+ Entwicklung von Produktionsstdammen und Biokatalysatoren
zur industriellen Produktion durch Metabolic Engineering,
Systembiologie, synthetische Biologie oder Enzymdesign;
Entwicklung von Multi-Enzym-Prozessen und modularen
Enzymen,

+ Entwicklung neuer Analytik-Verfahren basierend auf bio-
aktiven Komponenten verbunden mit konvergierenden
Technologien wie z. B. Mikrosystem-, Nano- oder Informa-
tionstechnologien,

« Entwicklung integrativer Verfahrenskonzepte fiir Bioraffinerien,

- biotechnologische Lésungen, die zu neuartigen Materialien
mit neuen Eigenschaften fiihren,

+ Entwicklung innovativer biobasierter Produkte auch zur
ErschlieBung neuer Anwenderbranchen fiir die Biotechnologie
wie z.B. der Konsumguterindustrie.

Antragsberechtigt sind Unternehmen der gewerblichen Wirt-
schaft mit Sitzund Ergebnisverwertung in Deutschland, die sich zu
strategischen Allianzen zusammenschlieBen. Nach BMBF-
Grundséatzen wird eine angemessene Eigenbeteiligung der Wirt-
schaftsunternehmen, grundsétzlich mindestens 50% der entste-
henden zuwendungsfahigen Kosten, vorausgesetzt. Jede strategi-
sche Allianz sollte eine kritische Masse erreichen - sowohl hin-
sichtlich der finanziellen Ausstattung als auch der gebiindelten
Kompetenzen der beteiligten Partner. Das BMBF beabsichtigt
daher, die Férderung auf wenige strategische Allianzen zu konzen-
trieren. Innerhalb einer strategischen Allianz sind auch Universita-
ten, Fachhochschulen, auBeruniversitare Forschungseinrichtun-
gen sowie Landes- und Bundeseinrichtungen mit Forschungsauf-
gaben antragsberechtigt. Die Innovationsinitiative ist iUber mehre-
re Jahre angelegt. Zundchst ist die Abgabe einer Interessensbe-
kundung bis zum 1. Juni eines jeden Jahres erforderlich (erstmals
moglichzum 1.Juni 2011, letztmals zum 1.Juni 2015). Die Antrags-
skizze muss dann innerhalb des darauf folgenden Jahres einge-
reicht werden.

Mehr Informationen finden Sie unter www.bmbf.de/foerde-
rungen/16331.php
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Smartphone Apps in
der Landwirtschaft

Niirtinger Agrarstudenten entwickeln Anwendungen
fiir Mobiltelefone

Agrarstudenten der Hochschule fiir Wirtschaft und Umwelt Niir-
tingen-Geislingen (HfWU) untersuchten in einer Projektarbeit die
Verbreitung und das Potential von Smartphone Apps in der Land-
wirtschaft. Im Rahmen der Arbeit wurden auch zwei eigene
Anwendungen entwickelt. Eine dieser Apps zur Bestimmung des
BBCH Codes bei Nutzpflanzen wurde nun zusammen mit dem
Unternehmen Bayer CropScience verdffentlicht.

Mobilfunkgerdte werden immer leistungsfahiger und sind mit
vielen Zusatzfunktionen ausgestattet. Moderne Mobiltelefone,
sogenannte Smartphones, lassen sich mit Hilfe von Apps fir ver-
schiedensten Anwendungsbereiche nutzen. Die kompakten Gera-
te mit anwenderfreundlichen
Touchscreens, mobilem Inter-
net, hochauflésenden Kameras,
GPS und immer leistungsfahige-
ren Prozessoren, werden immer
interessanter, um auch gezieltin
der Landwirtschaft eingesetzt
zu werden. Unter der Leitung
von Prof. Dr. Andreas Schier
untersuchte ein achtkopfiges
Projekt-Team die Frage, wie weit
Smartphones in der Landwirt-
schaft bereits verbreitet sind

Schossen (Hauptirieb)

Der App zur Bestimmung von
landwirtschaftlichen Grdsern
(Foto: B. Voigtldnder).

und welches Potential mobile
Anwendungen  bieten. Das
Ergebnis einer Online-Umfrage
unter 410 Beschéftigten im
Agrarsektor zeigt, dass bereits
mehr als ein Drittel der Befrag-
ten Smartphones nutzen und
ein grof3es Interesse an zusatzli-
chen Anwendungen haben. Vor
allem die Berufsgruppe der
Landwirte scheint der Technik
sehr aufgeschlossen gegeni-
ber zu sein. Besonders verbrei-
tet sind die Gerdte demnach
auf Veredelungsbetrieben. Die Umfrage zeigte auch, dass zwar
nahezu alle Smartphone-Nutzer Apps verwenden, jedoch nur die
Haélfte davon gezielt landwirtschaftliche Anwendungen nutzt.
Auflerdem wurde deutlich, dass sich die Praktiker Anwendungen
wiinschen, die bisher nicht in den App Stores zu finden sind. Auch

Der BBCH-Bestimmer zeigt die
Wachstumsstadien von Nutzpflanzen
(Foto: B. Voigtldnder).
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zeigt sich, dass die Zielgruppe durchaus bereit ist, kostenpflichtige
Angebote zu nutzen.

Die HfWU-Studierenden des fiinften und sechsten Semesters
hatten im Rahmen der Projektarbeit auBerdem das Ziel, eigene
App-Konzepte zu entwickeln. Unternehmen aus der Wirtschaft
und Forschung unterstiitzten die Studierenden mit Inhalten und
der Technik, um die Konzepte in der Praxis umzusetzen. Gemein-
sam mit dem Fraunhofer Institut fur Systeme der Kommunikati-
onstechnik in Miinchen und dem Verlag Eugen Ulmer in Stuttgart
entwickelten die Studierenden den Prototyp einer App zur Bestim-
mung der wichtigsten landwirtschaftlichen Gréaser. Vor der Bliite
lassen sich Graser haufig nur schwer unterscheiden, sie weisen
unterschiedliche Futterwerte auf und benétigen spezifische Pfle-
ge. Die mobile Anwendung ermdglicht eine komfortable Graser-
Bestimmung in wenigen Schritten.

In Zusammenarbeit mit der Bayer CropScience Deutschland
GmbH entwickelten die Studierenden eine zweite App mit der sich
die Wachstumsstadien wichtiger Nutzpflanzen in Ackerbau und in
Sonderkulturen eindeutig bestimmen lassen. In der Praxis ist dies
fur Landwirte und Berater eine wichtige Hilfestellung bei der Wahl
des richtigen Zeitpunkts fuir Pflanzenschutzmafnahmen. Die App
ist unter dem Namen "BBCH-Bestimmer" fiir die Systeme iOS, And-
roid sowie Windows Phone 7 erhaltlich und steht in den entspre-
chenden App-Stores bzw. -Markets kostenlos zum Download
bereit.

Weitere Informationen finden sich auf der Webseite des Pro-
jekts unter der URL http://appprojekt.wordpress.com.

Quelle: IDW, 11.05.2011

Der Profim
Klassenzimmer

Forschungsborse vermittelt Gesundheitsforscher
in die Schulen

Biologie muss nicht immer nur der Lehrer erkldren. Schiilerinnen
und Schiiler kénnen sich ab sofort Spitzenleute aus der Gesund-
heitsforschung direkt ins Klassenzimmer holen. Méglich macht
das die Forschungsborse, die das Bundesministerium fiir Bildung
und Forschung (BMBF) im Wissenschaftsjahr "Forschung fiir unse-
re Gesundheit" fordert. Interessierte Lehrer konnen ab Freitag tiber
die Website www.forschungsboerse.de Wissenschaftler aus ihrer
Region in den Unterricht einladen. 60 Gesundheitsforscher haben
sich fir die Kontaktplattform schon gemeldet — die Tendenz ist
steigend.

"Forscher im Klassenzimmer kénnen Kinder und Jugendliche
hervorragend fiirihr Fach begeistern", sagte Bundesforschungsmi-
nisterin Annette Schavan am Donnerstag in Berlin. "Die Schiiler
haben dabei zudem die Chance, Fragen zu stellen, die ihnen unter
den Négeln brennen. Und sie kdnnen die Antworten mit den For-
schern diskutieren." Nach den Worten der Ministerin ist es ein zen-
trales Ziel der Wissenschaftsjahre des BMBF, zu wichtigen und strit-
tigen Themen Debatten anzustof3en.

Bereits im vergangenen Wissenschaftsjahr hat sich Idee
bewahrt, Wissenschaftler bundesweit in die Klassenzimmer zu
holen. Gestartet war die Forschungsboérse im Wissenschaftsjahr
2010 mit Experten aus der Energieforschung. Diese Forscher kon-
nen dort auch weiterhin kontaktiert werden. Es funktioniert ganz
einfach: Lehrende konnen auf www.forschungsborse.de die Fach-
kréfte aus Wissenschaft, Forschung und Praxis online buchen -
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und zwar passgenau nach Fachgebiet und Region. Termine wer-
den Uber die Website vermittelt. Zentrale Themen sind unter ande-
rem Genetik, Erndhrung, Bewegung, seelische Gesundheit und
Krebs.

Die Expertinnen und Experten geben auch tiberihre ganz per-
sonlichen Beweggriinde Auskunft. Zum Beispiel Simone Fulda,
Professorin an der Universitat Frankfurt am Main, die bosartige
Tumore untersucht, die bereits im Kindesalter entstehen. Die
geburtige Kolnerin wollte schon als junges Madchen Forscherin
werden: "Bereits in der Schule wollte ich den Dingen auf den
Grund gehen', berichtet sie. Nun freut sie sich darauf, die Begeiste-
rung fir ihre Arbeit mit Schiilerinnen und Schiilern zu teilen.

Auch Prof. John-Dylan Haynes, Hirnforscher am Bernstein
Center for Computational Neuroscience in Berlin, hat schon als
junger Mensch seine Leidenschaft fir naturwissenschaftliche
Ablaufe entdeckt. "Ich wollte immer wissen, wie das Gehirn arbei-
tet’, sagt Haynes. "Und heute arbeiten wir daran, dem Gehirn beim
Denken zuzuschauen

Mit Fragen zur Versorgungsforschung beschaftigt sich Prof.
Wolfgang Hoffmann vom Institut fiir Community Medicine der
Universitat Greifswald: "Wir arbeiten an Konzepten fiir die Lebens-
gestaltung einer wachsenden Zahl von dlteren Menschen', sagt
Hoffmann. "Wenn auf dem Land kaum noch Hausarzte zu finden
sind, kann die Telemedizin eine groRe Hilfe sein."

Weitere Informationen zum Wissenschaftsjahr Gesundheits-
forschung finden Sie unter www.forschung-fuer-unsere-gesund-
heit.de. Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler, die bei der Bor-
se mitmachen mochten, konnen sich unter www.forschungsboer-
se.de registrieren. Quelle: BMBF 03.03.2011

Pflanzenforschung
auf Spitzenniveau

Neuer Sonderforschungsbereich an TU Miinchen

Wie Nutzpflanzen zum Beispiel die Gro3e oder Zahl ihrer Friichte
oder ihre Widerstandsfahigkeit kontrollieren, wollen Wissenschaft-
ler aus Miinchen und Regensburg unter Federfiihrung der TU
Minchen herausfinden. Dazu untersuchen die Forscher die mole-
kularen Mechanismen, die den Ernteertrag sowie die Schadlings-
und die Trockenresistenz von Pflanzen bestimmen. Die Deutsche
Forschungsgemeinschaft unterstiitzt den Wissenschaftsverbund
als ,Sonderforschungsbereich 924" fiir die kommenden vier Jahre
mit 9,7 Millionen Euro.

Die Bewilligung des neuen Sonderforschungsbereich (SFB)
924 sieht TUM-Prasident Prof. Wolfgang A. Herrmann als Erfolg des
konsequenten Modernisierungskurses der Pflanzen- und Agrar-
wissenschaften am TUM-Wissenschaftszentrum Weihenstephan:
~Bevolkerungswachstum und Klimawandel sind globale Heraus-
forderungen, der sich vor allem die Agrarwissenschaften stellen
missen. Die Ziichtung neuer Sorten ist dabei zentral. Unser neuer
Sonderforschungsbereich zeigt, wie die molekularen Pflanzenwis-
senschaften hierzu einen entscheidenden Beitrag leisten konnen.
Angesichts der harten wissenschaftlichen MaBstabe, die die DFG
bei der Bewilligung anlegt, ist das exzellente Abschneiden der
TUM im SFB 924 und in den weiteren Sonderforschungsbereichen
hocherfreulich und eine Anerkennung unserer wissenschaftlichen
Leistungsfahigkeit.”

In 18 Projekten forschen die Wissenschaftler zunachst tiber-
wiegend an Modellpflanzen wie der Ackerschmalwand (Arabidop-
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sis thaliana), spater wollen sie die gewonnenen Erkenntnisse auf
Nutzpflanzen wie zum Beispiel Gerste oder Tomate Ubertragen.
Dabei kommt es den Pflanzenforschern zundchst darauf an, die
molekularen Mechanismen zu verstehen, anhand derer sich ent-
scheidet, welche Eigenschaften die Pflanze hat: Ob sie grof3 oder
klein wird, ob sie Trockenzeiten gut libersteht oder wie gut sie sich
erfolgreich gegen Schédlinge zur Wehr setzt.

Sind die molekularen Mechanismen verstanden, konnen die
Pflanzenforscher die Gene identifizieren, die eine Schliisselrolle in
diesen Prozessen spielen, und sie kdnnen untersuchen, in welchen
Varianten dieser Gene in verschiedenen Pflanzensorten vorliegen.
Den SFB-Pflanzenforschern kommt dabei zugute, dass die kom-
plette DNA von
immer mehr Pflan-
zen und Pflanzen-
sorten vollstandig
sequenziert werden
kann, da die techni-
schen Verfahren da -
zu immer kosten-
glinstiger und
schneller werden.

Das Wissen

Uber das Verhalten
solcher Schlissel-
gene wird spater
eine entscheiden-
de Unterstltzung
fur die Zuchter sein.
SFB-Sprecher Prof.
Claus Schwechhei-
mer, TUM-Lehrstuhl fiir Systembiologie der Pflanzen, erklart: ,Wir
wollen anhand der DNA-Analyse zum Beispiel vorhersagen kon-
nen, wie stabil die ausgewachsene Pflanze sein wird oder welche
Schadlingsresistenzen sie mitbringt. Ein Zichter muss sich
dadurch nicht auf duBBere Merkmale verlassen, sondern kann
schnell und gezielt eine Genanalyse auf alle gewiinschten Eigen-
schaften machen und dann Pflanzen mit den entsprechenden
Eigenschaften miteinander kreuzen! Diese Fortschritte in der
Zichtung werden ohne den Einsatz von transgenen Ansdtzen aus-
kommen und die Pflanzenziichtung maf3geblich beschleunigen.

Unter demTitel, ,Molekulare Mechanismen der Ertragsbildung
und Ertragssicherung bei Pflanzen” (Molecular mechanisms regu-
lating yield and yield stability in plants) forschen im SFB 924 neben
Wissenschaftlern der TU Miinchen auch Forscher der Ludwig-
Maximilians-Universitat Miinchen, der Universitdt Regensburg
und des Helmholtz Zentrum Miinchen - Deutsches Forschungs-
zentrum fur Umwelt und Gesundheit.

Die Sonderforschungsbereiche der Deutschen Forschungs-
gemeinschaft sind auf die Dauer von bis zu zwolf Jahren angeleg-
te Forschungseinrichtungen der Hochschulen, in denen Wissen-
schaftler und Wissenschaftlerinnen tiber die Grenzen ihrer jeweili-
gen Facher, Institute, Fachbereiche und Fakultdten hinweg im Rah-
men eines Ubergreifenden und wissenschaftlich exzellenten For-
schungsprogramms zusammenarbeiten. Sie ermdglichen die
Bearbeitung innovativer, anspruchsvoller, aufwendiger und lang-
fristig konzipierter Forschungsvorhaben durch Konzentration und
Koordination der in einer Hochschule vorhandenen Kréfte. Von
den antragstellenden Hochschulen wird daftir die Bereitstellung
einer angemessenen Grundausstattung erwartet. Das SFB-Pro-
gramm soll auf eine Profilbildung an den beteiligten Hochschulen
hinwirken. Die Forderung des wissenschaftlichen Nachwuchses
und der Gleichstellung von Wissenschaftlerinnen und Wissen-
schaftlern gehdren zu den weiteren Zielen eines Sonderfor-
schungsbereichs. Quelle: IDW, 25.05.2011

L 4
Aufder Grundlagenforschung an Modellpflanzen
wie der Ackerschmalwand (Arabidopsis thaliana)
liegt zundichst der Fokus des neuen SFB. Spditer sollen
die gewonnenen Erkenntnisse auf Nutzpflanzen wie
zum Beispiel Gerste oder Tomate tibertragen werden
(Foto: Matthias Arlt ).
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Pflanzenforschung
zum Anfassen

WissenschaftsScheune am MPI fiir
Pflanzenziichtungsforschung vor neuer Saison

Hirse, Dinkel und Buchweizen: drei Pflanzen, die den Speiseplan
der Mitteleuropder Uber Jahrhunderte hinweg gepragt haben.
Bald werden sie wieder zusammen mit hundert anderen Kultur-
pflanzen und alten Obstsorten im Lehr- und Schaugarten des Max-
Planck-Instituts fiir Pflanzenzlichtungsforschung in Koln-Vogel-
sang zu sehen sein. Auch die angrenzende WissenschaftsScheune
wird wieder ihre Pforten fir wissenschaftliche Experimente off-
nen. Genaues Hinsehen und derzeit siebzehn Mitmachstationen
wecken Verstandnis und Wertschatzung fir die natirlichen
Lebensgrundlagen des Menschen und fordern das Interesse an
den wissenschaftlichen Fragen des Instituts: Wie setzen sich Pflan-

Der Lehrgarten der WissenschaftsScheune

(Fotos: MPI fiir Pflanzenziichtungsforschung)

zen gegen Krankheiten zur Wehr? Wie sind unsere modernen Kul-
tursorten entstanden? Wie werden Merkmale vererbt? Die Ant-
worten flihren mitten in die moderne Ziichtungsforschung.

+Unser Weizen ist ein Tirke", titelte vor einigen Jahren eine
KoIner Tageszeitung und brachte damit eine wichtige Entdeckung
des Kolner Max-Planck-Instituts auf den Punkt, die man sich im
Lehrgarten genauer anschauen kann. Unser Kulturweizen ent-
stand aus unscheinbaren Wildformen und kommt aus dem vorde-
ren und mittleren Orient, dem fruchtbaren Halbmond. Die Kulti-
vierung begann in der Jungsteinzeit, so dass die Menschen, die
zuvor Jager und Sammler gewesen waren, sesshaft wurden. In den
Landern Paldstina, Syrien, Libanon, Iran, Irak und in der Turkei las-
sen sich noch genetische Vorfahren und Wildformen des Weizens
finden. Die ersten Kulturformen waren das Einkorn und der
Emmer. Spater kamen Dinkel, sowie Brot- und Hartweizen hinzu.
Aus Brotweizen werden Backwaren, aus Hartweizen Nudeln
gemacht. Heute gibt es Uber dreitausend verschiedene Weizen-
sorten, allerdings werden nur wenige davon landwirtschaftlich
genutzt.

Im Lehrgarten ist die gesamte Entwicklungslinie des Weizens
zu sehen. Man kann sich dort auch Uber einen wichtigen Unter-
schied zwischen Wild- und Kulturformen informieren. Die Wildfor-
men haben kleine Ahren, die schnell auseinanderbrechen, so dass
sich die Samen sehr leicht verteilen. lhre wichtigste Maxime lautet:
Verbreitung um jeden Preis. Die Kulturpflanzen haben dagegen
groBRe Ahren, die nicht vom Sténgel fallen, sondern bequem abge-
erntet werden konnen. Das erschwert allerdings die natiirliche
Aussaat. Deshalb konnen Kulturpflanzen nur in der Obhut des
Menschen Uberleben.

Die Domestikation des Weizens ist derzeit eines von knapp
zwei Dutzend Themen, die im Lehrgarten und an den Mitmachsta-
tionen in der WissenschaftsScheune bearbeitet werden kénnen.
Die anderen Themen haben mit Genetik oder Okologie zu tun oder
beschéftigen sich mit Biodiversitdt, nachwachsenden Rohstoffen
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oder Pflanzenkrankheiten. In einem kleinen Musterlabor kann Erb-
substanz isoliert und auf einem Tragermaterial sichtbar gemacht
werden.

Die Gruppen wabhlen fir ihren Besuch drei Themen und Sta-
tionen aus, die sie dann unter sachkundiger Anleitung bearbeiten.
,Das Angebot richtet sich an alle Altersstufen’, erklart der Agrarin-
genieur Dr. Wolfgang Schuchert, der das Programm leitet.,Bei den
Kindergarten- und Grundschulkindern wird vor allem die spieleri-
sche Lust an den griinen Pflanzen und dem Experimentieren mit
der belebten Natur geweckt. Die Aktionen fiir die Gymnasiasten
orientieren sich an den aktuellen Lehrpldnen und werden bestan-
dig weiterentwickelt. Auch andere interessierte Gruppen kdnnen
die Angebote des Lehrgartens und der WissenschaftsScheune
nutzen.

Jedes Jahr kommen wahrend der Vegetationsperiode mehr
als anderthalbtausend Besucher nach KéIn-Vogelsang. Fast taglich
sind Gruppen auf dem Geldnde des Max-Planck-Instituts unter-
wegs. Begleitet werden sie von wissenschaftlichen Mitarbeitern
und padagogischen Fachkraften. Das Angebot kniipft an das
Anliegen der Max-Planck-Gesellschaft an, mehr Interesse fiir die
naturwissenschaftlichen Facher zu wecken. Deutschland ist ein
rohstoffarmes Land, das auf Forschung und Innovation angewie-
sen ist ,Wir vermitteln Pflanzenkenntnisse und biologisches Wis-
sen durch Anfassen und Ausprobieren’, sagt Professor Dr. Heinz
Saedler, ehemaliger Direktor des Instituts und Initiator des Lehr-
gartens und der WissenschaftsScheune. ,Wir wollen Beriihrungs-
dngste abbauen und das Denken in Zusammenhdngen fordern.
Viele Menschen wissen nichts Uiber die genetischen Grundlagen
der Pflanzenzlichtung und machen sich nicht bewusst welchen
Stellenwert die Landwirtschaft fuir eine Zivilisation hat. Pflanzen
liefern die Infrastruktur fiir unsere Existenz, indem sie Sauerstoff
und Biomasse produzieren. Dariiber wollen wir mit den Besuchern
ins Gesprach kommen - auf Augenhohe!”

Saedler hat den Lehrgarten vor 21 Jahren und die Wissen-
schaftsScheune vor 5 Jahren ins Leben gerufen und mit Dr. Wolf-
gang Schuchert und Dr. Gerd Hombrecher weiterentwickelt.
Getragen wird die WissenschaftsScheune von der Max-Planck-
Gesellschaft und einem Forderverein. Universitaten und Botani-
sche Garten haben inzwischen ein dhnliches Angebot entwickelt.

Der Lehrgarten und die WissenschaftsScheune konnen zwi-
schen Mai und Oktober nach Voranmeldung besucht werden. Eine
Gruppe besteht aus zwolf Personen. Bei Bedarf werden Parallel-
gruppen gebildet. Fiir den Besuch miissen zwei bis drei Stunden
eingeplant werden. Weitere Information sind auf der Internetseite
des Max-Planck-Instituts

fur Pflanzenziichtungsforschung http://www.mpipz.mpg.de/
oder der Internetseite der WissenschaftsScheune http://www.wis-
senschaftsScheune.de zu finden. Dort ist auch die Voranmeldung
moglich. Quelle: IDW, 21.04.2011

Eine neue Ingenieur-
wissenschaft entsteht

Broschiire zur Synthetischen Biologie erschienen

Was ist das Neue an der Synthetischen Biologie? Wie wird sie zu
einer Ingenieurwissenschaft? Welche Risiken kdnnten solche For-
schungsaktivititen und Anwendungen bergen? Diesen und wei-
teren Fragen geht eine neue Publikation der Schweizerischen Aka-
demie der Technischen Wissenschaften (SATW) nach.

Die Synthetische Biologie versucht, gezielt Zellen mit be-
stimmten Eigenschaften zu konstruieren, und ist so im Begriff, sich
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als neue Ingenieurwissenschaft zu etablieren. Die SATW will mit
der Broschiire «Synthetische Biologie — eine neue Ingenieurwis-
senschaft entsteht» einen Beitrag dazu leisten, Chancen und Risi-
ken dieser Wissenschaftsrichtung aufzuzeigen, die zwar in For-
scherkreisen intensiv diskutiert wird, aber in der Gesellschaft noch
kaum bekannt ist. Die SATW erachtet
es auch als wichtig, die Diskussion zu
einer Zeit anzustossen, in welcher die
Synthetische Biologie noch mehrheit-
lich auf der Stufe der Grundlagenfor-
schung angesiedelt ist.

Die junge Disziplin steht erst am
Anfang und das Realisierte scheint
eher eine Erweiterung der bisherigen
gentechnologischen Arbeiten zu sein.
Es gelang bereits, ein ganzes Genom
eines Bakteriums Schritt fur Schritt zu
synthetisieren und in eine fremde Bak-
terienhdlle einzufiihren. Das «neue»
Bakterium wies die Eigenschaften der
eingebauten Gene auf. Viel Arbeit
stecken Forschende auch in die Ent-
wicklung von Minimalzellen. Diese enthalten nur noch die essen-
ziellen Gene, die zum Zellwachstum nétig sind, und sollen als
Chassis dienen, um weitere und neu entwickelte Gene und Funk-
tionen einzubauen.

Was ist das Neue an der Syn-

thetischen Biologie? Die Bro-
schiire der SATW gibtr darauf
Antworten (Foto: SATW).

Komplexitat biologischer Systeme reduzieren

In der wissenschaftlichen Gemeinschaft gibt es keinen Konsens
dariiber, was Leben wirklich ist. Am ehesten wird man sich wohl
auf die wichtigsten Kriterien einigen kdnnen, die Leben auszeich-
nen. Eingeleitet wird diese Broschiire — im Sinne eines Kontra-
punktes zu naturwissenschaftlichen Sichtweisen — mit einer philo-
sophischen Betrachtung, welche die vollstdndige Beschreibbar-
keit und damit auch die Konstruktion des Lebendigen in Frage
stellt. In den weiteren Beitrdgen werden wichtige Begriffe der Syn-
thetischen Biologie besprochen und Konzepte vorgestellt, mit
denen die Komplexitdt biologischer Systeme reduziert werden
kdnnen. Dies ist eine entscheidende Voraussetzung fiir deren
industrielle Nutzung. Die Broschiire ist als PDF unter der folgenden
URL erhéltlich: www.satw.ch/publikationen/schriften/SATW_Syn-
thetische_Biologie.pdf Quelle: IDW, 05.05.2011

Neue Wege in der
Medizin

Ausstellungsschiff MS Wissenschaft
fahrt durch Deutschland

Das Ausstellungsschiff MS Wissenschaft startete am 19. Mai in Stutt-
gart seine diesjdhrige Tour. Im,Wissenschaftsjahr 2011 - Forschung
fiir unsere Gesundheit” hat das umgebaute Frachtschiff die interak-
tive Ausstellung,Neue Wege in der Medizin” an Bord. Bis Ende Sep-
tember wird das Schiff insgesamt 35 Stadte ansteuern, darunter
Heidelberg, Wiirzburg, Niirnberg, Frankfurt, Wiesbaden, Bonn, KéIn
und Hannover. Auch in diesem Jahr wird es wieder einen Abstecher
nach Osterreich machen und dort unter anderem die Hauptstadt
Wien besuchen. Plinktlich zum Wissenschaftssommer 2011 legt die
MS Wissenschaft vom 04. bis zum 08. Juni 2011 in Mainz an. Letzte
Station ist Berlin, wo die Tour am 29. September endet.

Die MS Wissenschaft macht Wissenschaft und Forschung auf
unterhaltsame Weise erlebbar. Die Wissenschaftsausstellung an
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Bord zeigt, woran Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler
arbeiten, um Krankheiten zu erkennen und zu heilen und die
Lebensqualitdt der Menschen zu steigern. Die Exponate auf rund
600 Quadratmeter Ausstellungsflache sind allgemeinverstandlich
und geeignet fiir Kinder ab 12 Jahren, Jugendliche und Erwachse-
ne. Durch Mitmachen und Ausprobieren erfahren die Besucher
beispielsweise, wie aus Tiefseeschwammen Medikamente ent-
wickelt werden. Sie kénnen einen Blick ins menschliche Gehirn
werfen und ausprobieren, wie sich Alt sein anfiihlt. Rund 30 Aus-
stellungsstationen zeigen Prozesse im Korper, erklaren bildgeben-
de und diagnostische Verfahren und geben Einblicke in die Medi-
kamentenentwicklung, Rehabilitation und Medizintechnik.
Zudem werden Fragen wie die nach einer gerechten Gesundheits-
versorgung gestellt.

Die Exponate der Ausstellung werden zur Verfligung gestellt
von Instituten der Fraunhofer-Gesellschaft, der Helmholtz-
Gemeinschaft, der Leibniz-Gemeinschaft und der Max-Planck-
Gesellschaft sowie von DFG-geforderten Projekten, Hochschulin-
stituten und weiteren Partnern. Geférdert wird die Ausstellung
vom Bundesministerium fir Bildung und Forschung. Der FWF —
Fonds zur Férderung der Wissenschaftlichen Forschung ermog-
licht den Aufenthalt in Osterreich.

Die Ausstellung auf dem Schiff ist taglich von 10 bis 19 Uhr
gedffnet, der Eintritt ist frei. Fir Gruppen und Schulklassen ist eine
Anmeldung auf www.ms-wissenschaft.de erforderlich. Die Aus-
stellung ist geeignet fiir Schiiler ab der siebten Klasse. Termine fiir
Schulklassen sind bereits ab 9 Uhr buchbar. Auf der Webseite der
MS Wissenschaft ist auch der detaillierte Tourplan zu finden.
Quelle: Wissenschaft im Dialog, 2011

Vom 19. Mai bis zum 29. September 2011 ist die MS Wissenschaft, das Ausstellungs-
schiff von Wissenschaftim Dialog, unterwegs. (Foto: T. Gabriel/Triad).

Wie Sauerstoffins Gehirn kommt — Am ,Roten Flitzer” begibt man sich als Besucher
als rotes Blutkorperchen auf eine Reise durch den Korper (Foto: llja C. Hendel/Wis-
senschaftim Dialog).
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Neue Mitglieder der
Expertenkommission
Forschung und
Innovation berufen

* Bundesministerium
: fiir Bildung
und Forschung

Die Expertenkommission Forschung und

Innovation, die seit 2007 die Bunderegie-

rung zu Fragen der Forschung, Innovati-

on und technologischen Leistungsfahig-

keit berat, hat mit ihrem Gutachten 2011

ihre erste Arbeitsperiode von vier Jahren beendet.

Das Kabinett hat heute liber die Berufung der Mitglieder fiir
die nachste Arbeitsperiode entschieden. Um Kontinuitat und
gleichzeitig neue Impulse in der Arbeit der Expertenkommission
zu sichern, wird bei der Berufung der Mitglieder ein "rollierendes
Verfahren" eingefiihrt. Das Verfahren wird auch bei anderen Gre-
mien der Bundesregierung wie z.B. dem Sachverstandigenrat zur
gesamtwirtschaftlichen Entwicklung praktiziert. Mit Frau Prof. Dr.
Uschi Backes-Gellner und Frau Prof. Dr. Monika Schnitzer werden
zwei neue Expertinnen fiir vier Jahre in die Kommission berufen.
Die bisherigen Mitglieder werden mit gestaffelten Berufungszei-
ten zwischen ein bis drei Jahre berufen.

Nach Zustimmung der Bundesregierung beruft Frau Bundes-
ministerin Schavan sechs international ausgewiesene Innovati-
onsforscherinnen und -forscher:

- Prof. Dr. Uschi Backes-Gellner, Professorin fir
Industrial Relations und Human Resource Management
an der Universitdt Zurich, fir vier Jahre;

« Prof. Dr. Alexander Gerybadze, Leiter der Forschungsstelle
Internationales Management und Innovation sowie
Professor flir Betriebswirtschaft an der Universitat Hohenheim,
fur drei Jahre;

- Prof. Dietmar Harhoff, Vorstand des Instituts fir
Innovationsforschung, Technologiemanagement und
Entrepreneurship der Ludwig-Maximilians-Universitat
Miinchen, Professor fiir Betriebswirtschaftslehre sowie Gast-
professor an der Universitat Stanford/USA, fiir drei Jahre;

- Prof. Dr. Patrick Llerena, Professor fiir Wirtschaftswissen-
schaften an der Universitdt Louis Pasteur, Strasbourg/
Frankreich, flr zwei Jahre;

- Prof. Dr.Joachim Luther, Professor an der Universitat
Singapur und Leiter des Forschungsinstituts fiir Solarenergie
in Singapur (SERIS), fur ein Jahr;

- Prof. Dr. Monika Schnitzer, Professorin am Seminar
fur Komparative Wirtschaftsforschung der Ludwig-
Maximilians-Universitat Miinchen, fir vier Jahre.

Mit diesem exzellenten, facheriibergreifenden und internationa-
len Team wurden beste Voraussetzungen zur Erfiillung der Aufga-
ben der Kommission geschaffen: die Biindelung des interdiszi-
plindren Diskurses mit Bezug zur Innovationsforschung von Wirt-
schafts- und Sozialwissenschaften, Bildungsékonomie, Ingenieur-
und Naturwissenschaften sowie der Technikvorausschau.

Frau Bundesministerin Schavan dankt den zwei ausscheiden-
den Mitgliedern Frau Prof. Dr. Dr. Ann-Kristin Achtleitner, Inhaberin
des KfW-Stiftungslehrstuhls fiir Entrepreneurial Finance der Tech-
nischen Universitdt Minchen und Frau Prof. Jutta Allmendinger,
Prasidentin des Wissenschaftszentrums Berlin fiur Sozialforschung
und Professorin fiir Soziologie an der Humboldt-Universitat Berlin,
herzlich firihr Engagement und ihre Beitrédge zur Forschungs- und
Innovationspolitik in den vergangenen Jahren.

Die Expertenkommission Forschung und Innovation (EFI) hat
ihr viertes Gutachten zur Bildungs-, Forschungs- und Innovations-
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politik am Mittwoch, den 23. Februar 2011, in Berlin Bundeskanz-
lerin Angela Merkel und Bundesforschungsministerin Annette
Schavan Ulberreicht.

Nahere Informationen zur Expertenkommission Forschung
und Innovation finden Sie im Internet unter http://www.e-fi.de.
Quelle: BMBF 30.03.2011

Gesundheitsforschung
verstandlich fur alle

Wissenschaftssommer 2011 -
Forschungsfestival fiir die ganze Familie

Der Wissenschaftssommer, das groBBe Forschungsfestival der
Initiative Wissenschaft im Dialog (WiD), gastiert vom 4. bis zum 9.
Juni 2011 in Mainz. WiD organisiert das Wissenschaftsfestival ge-
meinsam mit Forschungseinrichtungen aus der Landeshauptstadt
und der Region und Iddt alle Biirgerinnen und Burger ein zu Aus-
stellungen, Workshops und Diskussionsveranstaltungen, einem
Filmfest und einem Puppentheater. Eréffnet wird der Wissen-
schaftssommer am 4. Juni gemeinsam mit dem 10. Wissenschafts-
markt auf dem Gutenbergplatz in Mainz.
Mit dem einwdchigen Festival fiir die ganze Familie will Wis-
senschaft im Dialog die Offentlichkeit neugierig machen auf ak-
tuelle Erkenntnisse der
S Wissenschaft und zur Dis-
'G'E?r kussion anregen Uber The-
Wissenschaftssommer ™ By men der Forschung. Im
4. bis 9. Juni zon —\ Zentrum steht das Thema

-1 p—
wissenschaft 3 im dialog
—

Mathe Gesundheit, passend zum
Wissenschaftsjahr 2011 -
Forschung fiir unsere Ge-
sundheit.
A Ausstellungen  des

Wissenschaftssommers im
Kurfirstlichen Schloss zei-
gen Schnittpunkte von
Kunst und Wissenschaften.
nach Mainz (Quelle: Wissenschaft im Dialog). In  Vortrdgen, Schiiler-

workshops, beim Wissen-
schaftsfilmfest und in Gesprachen mit Wissenschaftlerinnen und
Wissenschaftlern aus ganz Deutschland werden aktuelle Fragen
und Erkenntnisse der Forschung vorgestellt und diskutiert. For-
scher verschiedenster Disziplinen und insbesondere aus der
Gesundheitsforschung gehen auf die Menschen zu, erzdhlen von
ihrer Arbeit und ihren Forschungszielen.

Ein attraktives Programm fiir Kinder und Jugendliche will den
Nachwuchs neugierig machen darauf, wie Forschung die Welt ver-
andert. Ein Puppentheater, Schilerworkshops und interaktive
Ausstellungen laden zum Mitmachen ein. Auch die MS Wissen-
schaft, das Ausstellungsschiff von Wissenschaft im Dialog, wird
wahrend des Wissenschaftssommers in Mainz Station machen.

Dabei gilt fir alle Veranstaltungen ausgenommen Filmfest:
Der Eintritt ist frei. Eingeladen sind alle Interessierten, insbesonde-
re Familien und Schulklassen aller Jahrgangsstufen. Zu einigen
Veranstaltungen ist eine Anmeldung erforderlich: Informationen
dazu und das komplette Programm der Wissenschaftssommer-
Woche finden Sie auf http://www.wissenschaftssommer2011.de.

Der Wissenschaftssommer ist eine Veranstaltung von Wissen-
schaft im Dialog (WiD). Er wird unterstiitzt von der Landeshaupt-
stadt Mainz und vom Kultusministerium des Landes Rheinland
Pfalz und gastiert in der Stadt der Wissenschaft 2011.

Quelle: IDW 18.04.2011

Eulian, der kleine Schlaukopf, das Maskott-
chen des Wissenschaftssommers 2011, fliegt
auf alles, was man wissen muss: Vom 4. bis
9. Juniflattert Eulian zum Festival des Wissens
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Aggressives Verhalten
gefihrdet Art

Ob das Verhalten des Individuums in der Lage ist, Prozesse auf der
Ebene der Population oder der Art zu beeinflussen - tGber diese
Frage wird in der Evolutionsbiologie seit langem debattiert. Kon-
trovers beurteilt wird speziell die Mdglichkeit der Selektion auf
Artenebene. Eine internationale, weist nun mit Hilfe eines mathe-
matischen Modells nach, dass aggressives mannliches Sexualver-
halten nicht nur das einzelne Weibchen schadigt, sondern ganze
Populationen zum Aussterben bringen kann. Fiir ihre Studie orien-
tieren sich die Wissenschaftler am extremen Sexualkonflikt von
Samenkdfern. Sie gelten in der Landwirtschaft als Schadlinge.
Mannliche Samenkafer haben mit Stacheln bewehrte Genitalien,
mit denen sie es dem Weibchen verunméglichen, einen uner-
wiinschten Sexualpartner abzuschiitteln. Die aggressiven Mann-
chen haben eine hohere Fortpflanzungsrate, da sie sich gegenu-
ber weniger aggressiven Mannchen besser durchsetzen, verletzen
aber die Weibchen bei der Paarung. Die Forscher zeigen nun, dass
der hohere Paarungserfolg von aggressiven Mannchen dazu
fihren kann, dass Md@nnchen einer Art generell aggressiver wer-
den. Die Aggressionsspirale hat dramatische Konsequenzen fir
die Population bzw. die Art: Bei der Paarung werden mehr Weib-
chen verletzt und sterben als Folge der Verletzungen. Dies fiihrt
dazu, dass Weibchen als Ressource fiir die Mannchen immer selte-
ner werden und die Art letztlich ausstirbt. Individualinteressen
und Interessen der Population stehen im vorliegenden Fall in
scharfem Gegensatz zueinander. In der Okonomie werden sich so
zuwiderlaufende Individual- und Gruppeninteressen als Prinzip
der «Tragik des Allgemeinguts» bezeichnet. Dieses Prinzip be-
schreibt die Ubernutzung von Kollektivgiitern und dient u.a. zur
Beschreibung von menschlichen Dilemmas im Zusammenhang
mit Umweltverschmutzung und Klimawandel. In der Natur wird
die «Tragik des Allgemeinguts» dadurch limitiert, dass aggressives
Verhalten fiir das Individuum zu kostspielig ist. Dies erklart auch,
weshalb Sexualkonflikte in der untersuchten Schérfe nicht Gberall
beobachtet werden kdénnen. Arten mit einer zu hohen Verlet-
zungsrate bei der Fortpflanzung haben sich im Lauf der Evolution
selbst zum Aussterben gebracht. Im untersuchten Fall besteht die
weibliche Gegentaktik darin, aggressive Mannchen zu meiden. In
der Natur gebe es viele Beispiele fiir Tragiken des Allgemeinguts,
erlautern die Forscher. Das Verstdandnis, wie die Natur die «Tragik
des Allgemeinguts» |6st, kdnne auch die Strategien zum Lsen von
menschlichen Problemen inspirieren.

Originalpublikation Daniel J. Rankin, DJ et al. (2011) Sexual conflict and the
tragedy of the commons. The American Naturalist. Vol 177, June 2011.
http://www.zora.uzh.ch/42049/

Kampf gegen
Antibiotika-Resistenzen

Die Entwicklung und Anwendung von Antibiotika zur Behandlung
von bakteriellen Infektionskrankheiten wird seit langer Zeit durch
die Ausbreitung klinisch problematischer Resistenzmechanismen
immer schwieriger und kostspieliger. Wird ein neuer Wirkstoff
nach jahrelanger Entwicklung auf den Markt gebracht, dauert es
nicht lange, bis resistente Mikroorganismen bekannt werden - ein
ewiges Wettrlsten. Kirzlich wurde die Tetracyclin-Variante
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(Tigecyclin) in die klinische Anwendung aufgenommen. Von die-
sem Antibiotikum ist bekannt, dass es gegen resistente Bakterien
hochwirksam ist. Leider ist auch hier bereits ein bakterieller Resi-
stenzmechanismus bekannt, der momentan noch keine Rolle bei
der Anwendung in der Human- und Tiermedizin spielt. Aber es
steht zu befiirchten, dass
sich dieser Mechanismus
auf problematische Krank-
heitskeime ausbreiten
wird. Diese Resistenz be-
ruht auf einem Enzym, der
Monooxygenase TetX. Es
versetzt die Bakterien in
die Lage, alle medizinisch
relevantenTetracycline ge -
zielt abzubauen. Jetzt ge -
lang die Aufklarung der
Struktur des Proteins Mo-
nooxygenase TetX, das
Bakterien eine Resistenz
gegen Tetracyclin-Antibio-
tika vermittelt. Das For-
scherteam nutzte Metho-
den der Proteinkristallographie, um wurde die dreidimensionale
Struktur des Resistenzproteins zu entschliisseln. Die réntgen-kri-
stallographischen Untersuchungen, die an an Synchrotron-Strah-
lungsquellen in Hamburg und Berlin durchgefiihrt wurden, geben
Einblick in die atomare Struktur des Enzym-Molekiils und zeigen,
wie Tetracycline erkannt werden. Damit ist der einzigartige Fall
eingetreten, dass ein Schliisselschritt eines Resistenzmechanis-
mus auf molekularer Ebene bekannt ist, noch bevor das Antibioti-
kum wirkungslos wird. Auf dieser Basis konnte es moglich werden,
Konzepte zu entwickeln, wie neue Tetracyclin-Molekile umzubau-
en sind, damit sie gegen TetX stabil sind und wieder antibiotische
Wirkung haben (,drug design”).

Originalpublikation Volkers, G. Et al. (2011) Structural basis for a new
tetracycline resistance mechanism relying on the TetX monooxygenase. FEBS
Letters 585(7), 1061-1066. doi:10.1016/].febslet.2011.03.012

Das aktive Zentrum am Cofaktor FAD (gelb)
der Monooxygenase TetX ist durch einen

groBen Tunnel (blau) erreichbar(Grafik:
Gesa Volkers, Universitdt Greifswald).

Suche nach Aroma-Genen

Die gezielte Ziichtung von Apfeltypen mit bestimmten Aromaei-
genschaften ist ein langwieriger und zufallsbehafteter Prozess. Er
dauert 20 Jahre oder mehr. Obwohl mehr als 300 aromagebende
Substanzen bekannt sind, wei3 man Uber die Vererbung der Aro-
mamuster wenig. Will man jedoch den Zuchtprozess beschleuni-
gen, fuhrt kein Weg an Selektionsverfahren auf der Ebene der
beteiligten Aroma-Gene vorbei. Diese muss man jedoch zunéachst
kennen. In einem ersten Schritt wurde am Julius-Kihn-Institut
eine Methode entwickelt, mit der sich Aromamuster von Apfeln
effektiv bestimmen lassen. Die ,Geschmacksmessung” mit Hilfe
hoch-sensitiver Gaschromatographie wurde auf 102 Apfelsorten
angewendet. |hre biochemischen Aromaprofile wurden erfasst
und dokumentiert. Hinsichtlich ihres Gehaltes an aromaaktiven
Estern kristallisierten sich wenige Gruppen heraus. Etwa ein Drittel
der Sorten wies normale bis hohe Estergehalte auf. Bei einem wei-
teren Drittel wurden so gut wie keine dieser Fruchtester gemessen.
Diese Ergebnisse flossen in die molekularbiologischen Arbeiten
zur Suche nach dem entscheidenden Gen ein. Zundchst wurde
eine bioinformatische Analyse der kiirzlich publizierten vollstandi-
gen Genomsequenz des Apfels durchgefiihrt. Daraufhin wurde
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das als méglicher Kandidat
identifizierte Gen MdAAT1
fur die 102 gaschromato-
graphisch analysierten
Sorten genauer unter-
sucht (partiell sequen-
ziert). Es stellte sich heraus,
dass schon kleine Unter-
schiede in der Abfolge der
Basen im MdAAT1-Gen mit
der Eigenschaft, viel oder
wenig Ester zu produzie-
ren, einher gehen. Der
Austausch einzelner genetischer Buchstaben innerhalb der Gen-
sequenz flhrt also zu verdanderten Aromaprofilen. Sowohl fir Sor-
ten ohne Ester als auch fiir Sorten des bevorzugten ,Estertyps”
wurden eindeutige Buchstabenkombinationen gefunden. Sehr
wahrscheinlich ist das Gen MdAATT1, das die Alkoholacyltransfera-
se steuert, fir die hohe Variabilitat der Estergehalte in den ver-
schiedenen Apfelsorten verantwortlich. Bisher fehlte das geneti-
sche Basis-Wissen Uber die wichtigsten etwa zwanzig Schlissel-
komponenten, die maBgeblich das Aroma einer Apfelsorte pra-
gen. Deshalb ist die erfolgreiche Ableitung dieses molekularen
Markers fiir den Estergehalt ein wichtiger Schritt in Richtung einer
gezielten Geschmacksziichtung beim Apfel.

Originalpublikation Dunemann, F. et al.: Functional allelic diversity of the
apple alcohol acyl-transferase gene MdAAT 1 associated with fruit ester volati-
le contents in apple cultivars ist erschienen in Molecular Breeding, Online first
21.04.2011.DOI 10.1007/511032-011-9577-7

Originalpublikation Ulrich, D. et al. (2011) Diversity and dynamic of sensory
related traits in different apple cultivars. Journal of Applied Botany and Food
Quality 2009, 83 (1), S. 70-75.

Aromaprofile mit besonders hohem Anteil
an Fruchtestern bevorzugt (Foto: Nachti-
gall/Julius Kiihn-Institut).

Bakterien teilen Menschen
in drei Gruppen

Die Gesamtheit der Genominformationen dieser Mikroorganis-
men werden Metagenom genannt. Mit der Sequenzierung aller
Gene der im menschlichen Verdauungstrakt vorkommenden Bak-
terien konnten Forscher nachweisen, dass normalerweise nur
ungefdhr tausend Bakterienarten in groBer Menge im menschli-
chen Darm zu finden sind, wobei jeder Mensch mindestens 170
Arten davon in sich tragt. Die meisten Arten sind bei allen Men-
schen gleich. Jetzt gelang es zu zeigen, dass sich die Menschen
nach ihren Darmmikroorganismen in drei Gruppen einteilen las-
sen. Diese Klassifizierung ist nicht von der geographischen Her-
kunft, dem Gesundheitszustand (Ubergewicht, Entziindungser-
krankungen des Verdauungstrakts), dem Geschlecht oder dem
Alter der Personen abhdngig, sondern, wie die Blutgruppen, per-
sonenspezifisch. Weil Darm auf Altgriechisch Enteron heif3t,
bezeichnen die Forscher diese Darmbakterien als Enterotypen 1,2
und 3. Zum Nachweis dieser Eigenschaft untersuchten die Wissen-
schaftler Stuhlproben von 39 Personen aus 3 Kontinenten (Franzo-
sen, Danen, ltaliener, Spanier, Amerikaner und Japaner). Spater
kamen weitere 85 Personen aus Danemark und 154 aus Amerika
hinzu. Die Wissenschaftler wollten feststellen, ob diese Klassifizie-
rung Allgemeingiiltigkeit besitzt. Die Ergebnisse zeigten, dass alle
Personen zu einer der drei Gruppen gezahlt werden kénnen, je
nach Art der Darmbakterien. Indem sie bakterielle Gene als Bio-
marker nutzten, konnten die Forscher nachweisen, dass es einen
Zusammenhang zwischen diesen Indikatoren und den Personen-
merkmalen (Alter, Geschlecht, geographische Herkunft, Kérperge-
wicht) gibt. Er beweist, dass die Untersuchung der Darmflora die
Diagnose von Erkrankungen wie Fettleibigkeit oder Morbus Crohn
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vereinfachen konnte. Die Ergebnisse dieser Studie er6ffnen den
Weg zur Erforschung der Unterschiede bei der Zusammensetzung
der Bakterien in der Darmflora zwischen gesunden und kranken
Menschen. Dadurch ergibt sich eine Einteilung der Menschen in
homogene Gruppen, die Vergleichsuntersuchungen erlauben,
insbesondere zu Faktoren, die das Auftreten der Fettleibigkeit
oder des Diabetes fordern. Im Bereich der personalisierten Medi-
zin konnte die Klassifizierung dazu beitragen, neue Diagno-
stiktools zu entwickeln, um die Wirksamkeit einer Behandlung vor-
auszusagen und, wenn notwendig, diese anzupassen oder
Erndhrungsstudien zu verbessern, die darauf abzielen, die Wir-
kung der verschiedenen Lebensmittel auf die Gesundheit zu
bestimmen.

Originalpublikation Arumugam, M. et al. (2011) Enterotypes of the human
gut microbiome. Nature 473, pp. 174-180. doi:10.1038/nature09944
Originalpublikation Qin, J. et al. (2010) A human gut microbial gene catalo-
gue established by metagenomic sequencing. Nature 464, pp. 59-65.
doi:10.1038/nature08821

Betrogene Bienen

Neue Arten entstehen, wenn Pflanzen- und Tierpopulationen
durch Meere oder Bergzlige geografisch voneinander isoliert wer-
den. Dies zeigte Darwin vor mehr als hundert Jahren. Doch Arten
kénnen sich auch anders bilden: Bei Orchideen geniligen bereits
kleine biochemische Veranderungen, um neue Arten in unmittel-
barer Nahe zu einander entstehen zu lassen, wie jetzt erstmals
nachgewiesen wurde. Pflanzenarten teilen sich einen Gen-Pool.
Dabei kann es zu Genfluss kommen - dem Austausch von geneti-
schem Material zwischen verschiedenen Populationen einer Art.
Genfluss zwischen den Populationen kann aber durch reprodukti-
ve Barrieren verhindert werden. Solche Barrieren sind fir die Bil-
dung neuer Arten und die
biologische Diversitat zen-
tral. Um Artbildungspro-
zesse zu verstehen, versu-
chen Evolutionsbiologen
die molekularen Mecha-
nismen zu ergriinden, die
reproduktiven  Barrieren
zugrunde liegen. Insbe-
sondere versuchen sie so
genannte Barriere-Gene
zu finden, also jene Gene,
die solche Barrieren kon-
trollieren. Daflr unter-
suchten die Forscher zwei
Orchideenarten der Gat-
tung Ophrys, namlich O.
sphegodes  (Spinnenrag-
wurz) und O. exaltata (Adri-
atische Ragwurz). Beide
Arten imitieren die hoch-
spezifischen weiblichen Sexuallockstoffe der sie bestdaubenden
Bienenart und locken so ménnliche Bienen an. Im Irrglauben eine
Geschlechtspartnerin gefunden zu haben, versuchen die Bienen-
mannchen [pms1] sich mit der Bliite zu paaren und bestduben die-
se dabei. Die beiden untersuchten Ragwurzarten ziehen verschie-
dene Bienenarten an. Wie die Wissenschaftler jetzt nachweisen
konnen, ist eine kleine biochemische Verdnderung im Sexu -
allockstoff der beiden Ragwurzarten dafiir verantwortlich. Dank
der unterschiedlichen Bestauberinsekten wird der Genfluss zwi-
schen den Orchideenarten verhindert und so die Artgrenze auf-
rechterhalten. So unterscheiden sich die von O. sphegodes und O.
exaltata imitierten Sexuallockstoffe in der Position der Doppelbin-

Betrogene Sandbienen-Mdnnchen: Spin-

nenragwurz-Orchideen locken ausschliess-
lich solitdr lebende Sandbienen an. Im Irr-
glauben eine Sexualpartnerin gefunden zu
haben, versuchen sich die Sandbienen-
Mdnnchen mit der Bliite zu paaren und
bestduben diese (Foto: Florian Schiestl).
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dung bestimmter chemischer Substanzen (Alkene). Die Forscher
identifizierten ein Gen, dessen Genprodukt, das Protein SAD2,
Doppelbindungen in die chemischen Vorstufen der Alkene ein-
flgt. Sie konnten zeigen, dass O. sphegodes grossere Mengen an
SAD2 besitzt und somit vermehrt 9-Alkene und 12-Alkene produ-
ziert als O. exaltata. Diese Alkene lockten den Bestauber der Spin-
nenragwurz an, nicht jedoch jenen von O. exaltata. Da das Gen
SAD2 direkt mit dem Bestduberunterschied und der damit ver-
bundenen reproduktiven Barriere zusammenhangt, fungiert es als
Barriere-Gen mit einem grossen Effekt auf das Anlocken der
Bestdauberinsekten. Die Erkenntnis, dass die reproduktive Barriere
hier nur durch wenige Gene bedingt wird, legt nahe, dass es nur
einiger weniger Mutationen bedarf, um neue Bestduber an-
zulocken. Die Wissenschaftler erwarten daher, dass neue Orchi-
deenarten in verhdltnismassig kurzer Zeit entstehen kdnnen.
Originalpublikation Schliiter, PM et al. (2011) Stearoyl-acyl carrier protein
desaturases are associated with floral isolation in sexually deceptive orchids.
PNAS, 21. Mdrz 2011. doi 10.1073/pnas.1013313108

Wie ein Gen zu zwei
Proteinen fiihrt

Jede Zelle verfuigt iber eine groBe Zahl an Proteinen, die mal3geb-
lich die Lebensfunktionen steuern. Dabei Gibernimmt jedes Protein
spezielle Aufgaben, die durch nachtréagliche Modifikationen der
Proteine jedoch verdndert werden kdnnen. Besonders faszinie-
rend sind Falle, in denen Proteine durch das chemische Ankniipfen
kleiner Proteine der Ubiquitin-Familie verandert werden. Ubiquit-
in wurde in den 1970er Jahren entdeckt und ist als Etikett fur
den Abbau bekannt: Proteine, die mit Ubiquitin ver-
knUpft sind, kénnen durch eine,zelluldare Miihle” zer-
kleinert werden. Wissenschaftler identifizierten
und untersuchten jetzt Hub1, ein ungewdhnli-
ches Mitglied der Ubiquitin-Familie. Obwohl

Dank Hub1 kénnen aus nur einem Gen zwei Proteine her-
gestellt werden (Grafik: Stefan Jentsch/MPI fiir Biochemie).

Hub1 eine dhnliche Struktur wie Ubiquitin und
andere Familienmitglieder aufweist, arbeitet es
auf vollig andere Weise. Dabei fanden sie heraus,
dass Hub1 fest, aber nicht chemisch verkniipft an das
hoch konservierte Protein Snu66 bindet. Dieses Protein ist
Bestandteil einer bestimmten zelluldren Maschine (SpleiBosom),
das Segmente der Boten-RNA (mRNA) herausschneidet und die
Ubrig gebliebenen Teile wieder zusammenklebt. Diesen Prozess
nennen Wissenschaftler ,SpleiBen”. Da mRNA-Molekiile die gene-
tischen Informationen von den Chromosomen zu den zelluldren
Proteinfabriken (Ribosomen) transportieren, wo sie in Proteine
Ubersetzt werden, kann das Splei3en der mRNA die Proteinzusam-
mensetzung einer Zelle signifikant verandern. Die Autoren der
Studie konnten jetzt aufdecken, dass das Binden von Hub1 an
Snu66 die Eigenschaften des SpleiBosoms entscheidend veran-
dert: Mit Hub1 kann es auch auf mRNAs wirken, die normalerwei-
se nicht zugeschnitten werden. In manchen Fallen kdnnen durch
Hub1 modifizierte SpleiBosome sogar zwei verschiedene mRNAs
aus nur einem Gen bilden. Das sogenannte ,alternative Splei3en”
liefert die Informationen flir zwei verschiedene Proteine aus nur
einem Gen. Der Hub1-vermittelte Mechanismus, den die Forscher
gefunden haben, kdnnte der dlteste evolvierte Mechanismus sein,
durch den mehr Proteine entstehen, als Gene vorhanden sind.
Zudem fanden sie heraus, dass er von einzelligen Organismen wie
Hefe bis zum Menschen konserviert auftritt. Da der Mechanismus
vermutlich auch einen signifikanten Einfluss auf die Produktion
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von menschlichen Proteinen hat, wird er sowohl fiir gesunde als
auch fir kranke menschliche Zellen von groBer Relevanz sein.
Originalpublikation Mishra et al. (2011) Role of the ubiquitin-like protein
Hub1 in splice-site usage and alternative splicing. Nature, 25. Mai 2011.

Neue Arten aus dem Eis

In den antarktischen Gewassern herrschen mit Wassertemperatu-
ren um den Gefrierpunkt, monatelangen Dunkelperioden und
dicken Eispanzern an der Wasseroberflache Extrembedingungen,
die auf eine dusserst lebensfeindliche Umwelt und damit geringe
Artenvielfalt hindeuten. Dennoch haben sich in diesem speziellen
Lebensraum mehr als 100
Arten  von  Eisfischen
(Notothenioiden) ent-
wickelt. Diese fiir die Mee-
reswelt einzigartige Auf-
facherung  einer  Art
(«Radiation ») wurde durch
spezielle Anpassungen der
Fische an die antarktischen
Gewadsser ausgelost. Eine
entscheidende Rolle spiel-
te die evolutiondre Erfin-
dung eines bestimmten Proteins, das ein Einfrieren der Korperflis-
sigkeiten verhindert. Auf der Basis detaillierter genetischer Analy-
sen konnte ein internationales Forscherteam jetzt nachweisen,
dass das Protein genau zu jenem Zeitpunkt entstand, als sich das
Klima in der Antarktis abkihlte. Unmittelbar danach begann der
evolutiondre Siegeszug der Eisfische, die heute die antarktische
Fauna dominieren. Damit sind die Eisfische ein Para-
debeispiel fur die Rolle von sogenannten Schlissel-
Innovationen in der Evolution. Die Erfindung des
«Gefrierschutzproteins» erlaubte es den Eisfi-
schen, neue 6kologische Nischen zu besiedeln,
in denen sie praktisch keine Konkurrenten vor-
fanden. Die Wissenschaftler haben auf einer
Expedition durch das Stdpolarmeer auf dem
deutschen Forschungsschiff «FS Polarstern»
Uber 1500 DNA-Fischproben entnehmen kon-
nen. Die Eisfische weisen ndmlich noch weitere
Besonderheiten auf:Viele Arten haben kein Himo-
globin mehr und sind praktisch durchsichtig, andere
haben den eigentlich bei allen Lebewesen vorkommen-
den «Hitzeschockantwort»-Mechanismus verloren. Auch Uber die
Lebensweise der Eisfische ist wenig bekannt, weshalb sich die For-
scher in weiteren Studien auch chemischen Nahrungsanalysen
widmen wollen.
Originalpublikation Matschiner, M et al. (2011) On the Origin and Trigger of
the Notothenioid Adaptive Radiation. PLoS One; Research Article, 18 Apr 2011.
doi:10.1371/journal.pone.0018911

Das deutsche Forschungsschiff «FS Polar-
stern» im Stidpolarmeer (Foto: Matschiner).

Genetisch gesunde Geparde

Geparde in Namibia weisen in ihren Immun-Genen mehr Unter-
schiede auf als bislang angenommen. Forscher des Leibniz-Insti-
tuts fur Zoo- und Wildtierforschung widerlegen damit eine jahr-
zehntealte Lehrbuchmeinung, wonach vor allem die geringe
genetische Vielfalt die Geparde in ihrer Existenz bedroht. Die ele-
ganten Raubkatzen gelten als klassisches Beispiel fiir den ,geneti-
schen Flaschenhals”. Danach verarmt die genetische Vielfalt einer
Population, wenn etwa durch eine Eiszeit ihr Lebensraum einge-
engt wird und sich wenige isolierte Tiere anschlieBend wieder ver-
mehren. Die neue Population hat insgesamt weniger Genvarian-
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ten, die so genannten Allele, und kann damit neu auftretende
dulBere Einfliisse wie Krankheiten schlechter tolerieren. Dies schien
auf Geparde in Zoos zuzutreffen: Sie waren krankheitsanfallig,
lieBen sich schlecht ziichten und wiesen Spermienanomalien auf.
In einer aufsehenerregenden Arbeit in Science von 1984 beschrie-
ben Forscher sogar Hauttransplantationen von Tier zu Tier, ohne
dass es zu AbstoBungsreaktionen kam - ein weiterer Hinweis auf
kaum vorhandene Unterschiede in den Immun-Genen. Doch es
regten sich Zweifel an der Theorie der existenzbedrohenden gene-
tischenVerarmung. So konnten die Autoren der aktuellen Studie in
einer friheren Arbeit das Vorurteil widerlegen, freilebende Gepar-
de wiirden sich schlecht fortpflanzen. Neue Untersuchungen zei-
gen nun, dass die Geparde auch genetisch keineswegs so verarmt
sind wie bislang angenommen. Die Forscher verglichen dazu die
Immun-Gene von 149
wilden Geparden aus
Namibia, wo mit 3.100 Tie-
ren die weltweit groBte
Population lebt. Die unter-
suchten Gene, auch MHC-
Gene genannt (Abk. MHC
von engl. Major Histocom-
patibility Complex), ent-
halten den Bauplan fir
Proteine des Immunsy-
stems. Diese kdnnen zwi-
schen Selbst und Fremd
unterscheiden; sie erken-
nen Erreger wie Viren, Bak-
terien oder Parasiten und tragen zu ihrer Vernichtung bei. Die feh-
lende Variabilitdt bei Immungenen gehdért zu den wichtigsten
potentiellen Bedrohungen von Arten, wie der Fall des Tasmani-
schen Teufels zeigt: Hier hat die geringe Vielfalt an MHC-Genen zur
unkontrollierten Verbreitung der Devil Facial Tumor Krankheit
gefiihrt. Die Wissenschaftler fanden in den MHC-Genen der Gepar-
de eine groBere Variabilitdt als bisher beschrieben, auch wenn sie
niedriger war als bei vergleichbaren anderen Raubkatzen. Betrach-
tet man nur die Anzahl der unterschiedlichen Allele, sieht die
Situation der Geparde zwar immer noch nicht so gut aus. Inner-
halb dieser wenigen Allele gab es jedoch grof3e Unterschiede in
den Genbausteinen. Die Vielfalt der Inmunproteine ldsst sich an
dem Bild einer Perlenkette veranschaulichen: Wenn man in hun-
dert identischen Perlenketten jeweils eine Perle austauscht, hatte
man zwar hundert verschiedene Ketten, diese wiirden sich aber
sehr dhneln. Wenige, aber sehr unterschiedliche Allele, wie sie bei
den Geparden vorliegen, entsprachen dann vielleicht nur zehn
Perlenketten, die sich aber in jeweils 20 Perlen unterscheiden. Die
Autoren fanden vor allem in den funktionell wichtigen Bereichen
eine hohe Variabilitdt, ndmlich da, wo an immunrelevanten Zellen
Bruchstiicke fremder Erreger andocken. Sie gehen davon aus, dass
diese Variabilitat bislang ausreichte, um die Gepardenpopulation
gesund zu halten.

Originalpublikation Castro-Prieto, A. et al. (2011) Cheetah Paradigm Revisi-
ted: MHC Diversity in the World's Largest Free-Ranging Population. Mol. Biol.
Evol. 28:1455-1468. doi:10.1093/molbev/msq330

Geparde in Namibia sind genetisch weniger

verarmt, als bislang angenommen. Sie sind
gesund und pflanzen sich gut fort (Foto:
Simone Sommer, IZW).

Neu entdecktes Gen schiitzt
vor Hirnschadigung

Wissenschaftlern gelang es, ein Gen zu identifizieren, das vor den
Folgen eines Schlaganfalles schiitzt. Die Forscher konnten nach-
weisen, dass die vermehrte Herstellung dieses Genproduktes die
Nervenzellen im Gehirn widerstandsfahiger macht. Sauerstoff-
mangel und zu hohe Konzentrationen von Neurotransmittern
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fuihren bei einem Schlaganfall zu ausgedehntem Zelluntergang im
Gehirn. Gehirnzellen, die durch Gentransfer mit dem neu entdeck-
ten Gen ausgestattet wurden, sind unter diesen toxischen Bedin-
gungen Uberlebensfahiger. Zu den besonderen Eigenschaften des
neu entdeckten Gens gehort, dass es Teil eines korpereigenen
Schutzprogramms ist: Es wird immer dann von Nervenzellen ange-
schaltet, wenn diese aktiv sind - ein aktives Gehirn baut sich also
sein eigenes Schutzschild auf. Erste Hinweise auf eine mégliche
Schutzfunktion dieses Gens erhielten die Autoren der Studie durch
Experimente an sogenannten Nervenzellkulturen, mit denen man
die Bedingungen, denen das Gehirn bei einem Schlaganfall aus-
gesetztist, simulieren kann. Sie konnten daraufhin in einem Maus-
modell zeigen, dass die Hirnschddigung, die durch mangelhafte
Blutversorgung bei einem Schlaganfall hervorgerufen wird, durch
das Schutzgen vermindert werden kann. Die Forscher gehen
davon aus, dass das Gen nicht nur vor den Folgen eines Schlagan-
falles schitzt, sondern die Zellen generell widerstandsfahiger
macht. So kdnnte es auch gegen das Absterben von Nervenzellen
als Folge von Alterungsprozessen oder zum Beispiel auch in der
Therapie neurodegenerativer Erkrankungen wie Morbus Alzhei-
mer eingesetzt werden. Der genaue Mechanismus, Uber den das
Gen die Zelle vor dem Sterben schiitzt, ist den Wissenschaftlern
zwar noch nicht bekannt, die Ergebnisse deuten jedoch darauf hin,
dass das Schutzgen bestimmte ,Selbstmordgene” blockieren
kann. Die Tatsache, dass der Korper dieses Gen eigenstdndig
anschalten kann und damit in der Lage ist, sich diesen Schutz
selbst aufzubauen, bedeutet, so die Forscher, dass man nicht nur
ins Fitnessstudio gehen sollte, um seinen Korper fit zu halten, son-
dern sich auch geistig betatigt — denn ein aktives Gehirn ist besser
geschutzt. Die Erkenntnisse bieten einerseits neue Perspektiven
fir die Therapie von Schlaganféllen und neurodegenerativen
Erkrankungen. Sie unterstreichen aber auch, wie wichtig geistige
Aktivitat fur die Gesundheit ist.

Originalpublikation Zhang, SJ et al. (2011) A Signaling Cascade of Nuclear
Calcium-CREB-ATF3 Activated by Synaptic NMDA Receptors Defines a Gene
Repression Module That Protects against Extrasynaptic NMDA Receptor-Indu-
ced Neuronal Cell Death and Ischemic Brain Damage. J. Neurosci. 31:
4978-4990. doi:10.1523/JINEUROSCI.2672-10.2011

Still aber todlich

Die moderne Rinderzucht beruht im wesentlichen auf kiinstlicher
Besamung, daher kénnen viele Tiere auf einige wenige Vatertiere
zurlickgefiihrt werden. Das ist zwar einerseits Ursache dafiir, dass
Rinder so anfallig fiir genetische Probleme sind, aber es bietet auf
der anderen Seite auch Chancen fiir die Lésung dieser Probleme:
Gezielte Zuchtprogramme sollten imstande sein, krankheitsverur-
sachende Mutationen in kiirzester Zeit wieder herauszuziichten.
Mit diesem Ziel hat ein Forscherkonsortium mogliche Ursachen fiir
das Demetz-Syndrom beim Tiroler Grauvieh untersucht. Kleine
Populationen sind fiir genetische Krankheiten besonders gefahr-
det, wie die Tiroler Rinderrasse mit nur etwa 5000 registrierten
Kiihen. Die vom Demetz-Syndrom betroffenen Tiere zeigen Lah-
mungen und Ataxien, das sind Stérungen der Muskelkoordinati-
on. Ziichterische Aufzeichnungen deuteten bereits darauf hin,
dass die Erkrankung genetischen Ursprungs ist. Erste Studien
ermoglichten den Wissenschaftern, die verantwortliche Genmuta-
tion auf einem relativ kleinen Abschnitt des Chromosoms 16 zu
lokalisieren. In diesem Genomabschnitt ist das sogenannte MFN2-
Gen lokalisiert, das die Fusion von Mitochondrien reguliert. Von
einer Form der menschlichen Charcot-Marie-Tooth-Erkrankung ist
bekannt, dass sie mit Mutationen des MFN2-Gens assoziiert ist,
was die Bedeutung dieses Gens in der neurologischen Entwick-
lung unterstreicht. Aber als die Wissenschafter das mutierte MFN2-
Gen der Rinder sequenzierten, wurden sie liberrascht: Die Mutati-
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on diirfte eigentlich keine Auswirkung auf das von diesem Gen
kodierte Protein haben. Solche sogenannten ,stillen Mutationen”
sind im Genom weit verbreitet und — wie ihr Name besagt — haben
sie Ublicherweise auch keine Konsequenzen. Was passiert also
beim Demetz-Syndrom? Um das zu klaren untersuchten die Wis-
senschaftler den Weg vom Gen zum Protein detaillierter. Sie verg-
lichen die RNA-Molekdle
von Tieren mit und vonTie-
ren ohne Mutation und
fanden heraus, dass bei
einem erkrankten Tier
zusdtzlich zum normalen
RNA-Molekdl ein zweites,
viel langeres Transkript
desselben Gens gebildet
. wird. Diese RNA-Variante
Grauviehkalb mit mittelschwerer spinaler ~ beherbergt eine Sequenz,
Ataxie (Ldhmung der Hinterbeine, Foto:Dré- ~ die  normalerweise aus
dem RNA-Transkript her-
ausgeschnitten wird. Diese
Sequenz enthdlt ein, Stop-Codon’, das — wie der Name nahelegt -
die Synthese eines Proteins beendet. In der Folge schafft das lan-
gere RNA-Molekiil ein Protein, das geringfligig kiirzer ist als das
normale. Die Konsequenz: Das Protein verliert seine Funktion. Die
Ergebnisse zeigten einmal mehr, dass man sich nicht auf auf die
Information aus der Gensequenzierung verlassen kénne, um
Mutationen zu identifizieren, so die Forscher. In der Folge kdnne
man leicht Dinge Ubersehen, wenn man traditionelle Untersu-
chungen der Genexpression unterldsst. Die ergdnzende Analyse
von RNA und Proteinen sei oft wesentlich, um die Bedeutung von
Mutationen zu verstehen. Ein defektes Protein ist also offensicht-
lich verantwortlich fiir das Demetz-Syndrom des Tiroler Grauviehs.
Es sollte daher moglich sein, Bullen auf das Vorhandensein der spe-
ziellen genetischen Mutation zu untersuchen und durch entspre-
chende Zuchtprogramme die Krankheit aus der Population zu eli-
minieren.

Originalpublikation Drégemiiller, C et al. (2011) An Unusual Splice Defect in
the Mitofusin 2 Gene (MFN2) is associated with Degenerative Axonopathy in
Tyrolean Grey Cattle. PLoS ONE 6(4): e18931. doi:10.1371/journal.
pone.0018931

gemdilleretal.2011).

Hefeextrakt mit
packender Wirkung

Das fadenformige Erbmolekul DNA liegt im Zellkern gut verpackt
vor: Ahnlich wie Haare auf einen Lockenwickler wird die DNA
stlickweise auf Histonproteine aufgewickelt, wodurch Nukleoso-
men entstehen, die durch unverpackte DNA-Bereiche verbunden
sind. Da Nukleosomen das Ablesen der Gene behindern, reguliert
diese dreidimensionale Organisation der DNA auch, welche Gene
aktiv sind und beispielsweise in Proteine libersetzt werden kon-
nen. Seit sechs Jahren wird genomweit kartiert, wo genau sich
Nukleosomen relativ zur DNA-Sequenz befinden. Dabei zeigte
sich, dass Nukleosomen keineswegs zufallig verteilt sind, sondern
im Gegenteil groBtenteils klar definierte Positionen einnehmen.
Zu verstehen, was die Nukleosomen an Ort und Stelle platziert, ist
von fundamentaler Bedeutung fiir alle DNA-abhangigen Prozesse,
denn dieser wichtige Mechanismus reguliert den Zugriff auf die
genomische Information. Einige Modelle zur Nukleosomenposi-
tionierung wurden theoretisch entwickelt, konnten aber nicht aus-
reichend experimentell Gberpriift werden. Von Bedeutung waren
dabei vor allem drei Theorien: Erstens die These vom ,genomi-
schen Positionierungs-Code”, derzufolge strukturelle Eigenschaf-
ten der DNA, die durch die DNA-Sequenz selbst festgelegt werden,
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die Positionierung der Nukleosomen beeinflussen. Einer zweiten
These zufolge verhalten sich Nukleosomen auf der DNA wie Wag-
gons auf Schienen, die sich ganz passiv (,statistisch”) anordnen,
weil ab und zu Prellbocke (,Barrieren”) aufgestellt sind. Als weitere
Moglichkeit wird vermutet, dass das Ablesen der Gene - die Trans-
kription - einen ordnenden Effekt hat und die Nukleosomen posi-
tioniert. Diese Thesen an lebenden Zellen zu tGberpriifen, war bis-
her schlecht méglich. Die Nukleosomenorganisation ist so grund-
legend fiir den Aufbau des Zellkerns, dass experimentelle Eingriffe
sofort zu toten oder sterbenden Zellen fiihren und schwer ein-
schétzbare sekunddre Effekte eintreten. In den Arbeitsgruppen
von Korber und Pugh gelang nun der entscheidende Durchbruch:
Die Wissenschaftler nutzten ein biochemisches In vitro-System,
das gereinigte ,nackte” DNA in eine DNA mit Perlenkettenstruktur
umbauen kann - und wenn zu diesem System auch Hefeextrakt
zugegeben wurde, nahmen die nachgebauten Nukleosomen
sogar dieselben Platze ein wie in lebender Hefe. Der Hefeextrakt
spielt dabei eine entscheidende Rolle, ohne ihn und das Energie
spendende Molekil ATP gelang der originalgetreue Nachbau der
DNA-Verpackung nicht. Das zeigt zum einen, dass neben DNA und
Histonen zusatzliche Faktoren bendtigt werden, um die Nukleoso-
men richtig zu positionieren, und zum anderen, dass es sich dabei
um einen energieabhdngigen - also aktiven — Prozess handelt.
Diese Beobachtungen widerlegen die These vom ,Positionie-
rungs-Code” und sprechen auch gegen eine rein passive statisti-
sche Verteilung der Nukleosomen. Gegen das statistische Modell
spricht auch ein weiteres Experiment der Wissenschaftler. Da das
neue System komplett zellfrei ist, kbnnen zum ersten Mal alle Para-
meter frei kontrolliert und variiert werden. So haben die Forscher
die Nukleosomendichte halbiert — mit lebenden Zellen unmdg-
lich. Die Theorie der statistischen Positionierung, fordert dann
einen gréBeren Abstand zwischen den Nukleosomen — zur Uber-
raschung der Wissenschaftler blieb der Abstand aber gleich. Irgen-
detwas im Hefeextrakt hielt aktiv die Nukleosomen beieinander.
Auch die Transkriptionsthese als letzte Theorie scheidet vermut-
lich aus, da das neue System die Transkription nicht beinhaltet.
Nachdem die Autoren der Studie die gédngigen Theorien infrage
gestellt oder widerlegt hatten, geht nun die Suche nach den ent-
scheidenden Faktoren, die zur aktiven Packung der Nukleosomen
fuhren, erst richtig los. Das neue System ist hierfiir der entschei-
dende technische Fortschritt.

Originalpublikation Zhang, Z et al. (2011) A packing mechanism for nucleo-
some organization reconstituted across a eukaryotic genome. Science Vol. 332
no. 6032 pp. 977-980. DOI: 10.1126/science.1200508

Krankheit oder Gene?

Wenn der Hormonhaushalt gestort ist, gerdt der menschliche Kor-
per schnell aus dem Gleichgewicht. Dabei wird man kiinftig eine
neue Frage stellen missen: Ist die Abweichung aktuell krankheits-
bedingt oder liegen die Ursachen in den Erbanlagen? Wissen-
schaftler haben jetzt nachgewiesen, dass die Konzentration zen-
traler stoffwechselregulierender Hormone im Blut genetisch
bedingt ist. Um dies heraus zu finden haben Wissenschaftler
Untersuchungsdaten und Blutproben der seit 1997 laufenden
Greifswalder Bevolkerungsstudie ,Gesundheit in Vorpommern”
SHIP (Study of Health in Pomerania) mit Giber 7.000 Probanden und
mittlerweile drei Untersuchungswellen analysiert. Dabei setzt die
interdisziplindre Arbeitsgruppe modernste analytische und stati-
stische Verfahren ein. In der jiingsten Untersuchung standen ins-
besondere die Hormone insulin like growth factor (IGF-I) und
Dehydroepiandrostendionsulfat (DHEAS) im Fokus. Beide Hormo-
ne steuern eine Reihe von physischen und psychischen Vorgangen
und werden mit allgemeinen Alterungsprozessen in Verbindung
gebracht. In enger Kooperation mit den Wissenschaftlern des
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Interfakultdren Instituts fir Genetik und Funktionelle Genomfor-
schung konnten dabei erstmals bisher nicht bekannte genetische
Faktoren identifiziert worden, die einen Einfluss auf die Hormonre-
gulation haben. Damit kdnnen neuartige Einblicke in den mensch-
lichen Stoffwechsel und auftretende Stérungen gewonnen sowie
individualisierte Therapieansatze erschlossen werden. Genetische
Auswirkungen auf den Hormonspiegel kdnnten zukinftig ein
anderes medizinisches Herangehen erfordern, beispielsweise bei
der Diagnostik oder medikamentdsen Behandlung. Die Wissen-
schaftler befassen sich schwerpunktméflig mit diesen Botenstof-
fen des menschlichen Kérpers und deren Einfluss auf Erkrankun-
gen wie Typ 2 Diabetes und Osteoporose. In begleitenden Analy-
sen der Daten der SHIP-Studie konnten die Wissenschaftler bele-
gen, dass Abweichungen dieser Hormone im Blut haufig mit Uber-
gewicht und Adipositas, einer Leberverfettung und der Entwick-
lung eines Typ 2 Diabetes verknipft sind. Diese hormonbedingten
Stoffwechselstérungen seien nicht nur mit haufigen Erkrankun-
gen, sondern auch mit einer geringeren Lebenserwartung ver-
bunden. Das habe die Auswertung der Verlaufsbeobachtung von
bereits verstorbenen Teilnehmern der Studie ergeben, so die For-
scher. Der genetische Einfluss auf den Stoffwechsel konne ein
Grund sein, warum Arzneimittel nicht bei allen Patienten den glei-
chen Erfolg zeigen. Ziel ist es, eine individuelle Diagnostik mit Risi-
koanalyse, Lebensstilberatung und Therapie zu etablieren. Die
Individualisierte Medizin ist ein zentrales Forschungsthema an der
an der Studie beteiligten Universitdtsmedizin Greifswald.
Originalpublikation Zhai G, et al. (2011) Eight Common Genetic Variants
Associated with Serum DHEAS Levels Suggest a Key Role in Ageing Mecha-
nisms. PLoS Genet 7(4): e1002025. doi:10.1371/journal.pgen.1002025

Wie TRIM5 das HIVirus
abwehrt

Weltweit sind aktuell 33 Millionen Menschen mit HIV infiziert und
jahrlich sterben 2 Millionen Menschen an AIDS. Mit 2,7 Millionen
neu Infizierten jedes Jahr bleibt HIV ein immer noch ungeldstes
Problem. Im Gegensatz zum Menschen sind gewisse Affenarten,
wie zum Beispiel Rhesusaffen oder Nachtaffen, gegen HIV resi-
stent. Ein zelluldres Protein namens TRIM5 fiihrt bei diesen Affen
zur Resistenz: Bei einer HIV-Infektion fangt dieses Protein das Virus
direkt nach dem Eindrin-
genindie Zelle ab und ver-
hindert dabei, dass es sich
vermehrt. TRIM5 kennt
man nun seit mehr als
sechs Jahren. Mit welchem
Mechanismus TRIM5 das
HI-Virus an der Vermeh-
rung hindert, ist jedoch
weitgehend unbekannt.
Wichtige Aspekte des
Abwehrmechanismus von
TRIM5 gegen HIV wurden
jetzt aufgedeckt. Die an
der Studie beteiligten Wis-
senschaftler konnten zei-
gen, dass TRIM5 unmittel-
bar eine Immunantwort auslést, wenn es zur Infektion mit HIV
kommt. Deshalb ist TRIM5 ein HIV-Sensor des angeborenen
Immunsystems. Im Gegensatz zum adaptiven Immunsystem, wel-
ches sich erst wahrend der Auseinandersetzung mit einem Krank-
heitserreger entwickelt, ist das angeborene Immunsystem in der
Lage, Krankheitserreger schon beim ersten Kontakt zu beseitigen.
Das bei der Infektion in die Zelle eindringende HI-Virus besitzt eine
Hiille, dessen Bauteile gitterformig angeordnet sind, dhnlich dem

Im Gegensatz zum Menschen sind Nachtaf-

fen gegen HIV resistent (Foto: Universitdt
Ziirich).
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Muster eines Fussballs. TRIM5 erkennt diese Gitterstruktur und bin-
det spezifisch daran. Durch die Bindung wird die Aktivitdt von
TRIMS5 stimuliert, wodurch Signal-Molekiile, so genannte Poly-Ubi-
quitin Ketten, in der Zelle hergestellt werden. Diese Ketten |0sen
dann unmittelbar eine anti-virale Reaktion aus. Die dadurch «alar-
mierte» Zelle kann nun durch Ausschiitten von Botenstoffen
(Cytokinen) die Eliminierung von HIV-infizierten Zellen einleiten.
Auch die Menschen verfiigen liber ein solches TRIM5-Protein.
Beim Menschen wehrt es HIV nur schwach ab. Dennoch eréffnen
die Erkenntnisse aus resistenten Affen neue Méglichkeiten und
Wege zur Bekdmpfung von HIV beim Menschen.
Originalpublikation Pertel, T et al. (2011) TRIM5 is an innate immune sensor
for the retrovirus capsid lattice. Nature 472, pp. 361-365. doi:10.1038/natu-
re09976

Vorfahren der
Landpflanzen bestimmt

Die heutigen Landpflanzen stammen alle von den Vorfahren der
SuBwasser-Griinalgen der Gruppe Zygnematales (Schmuckalgen)
ab. Zu diesem Ergebnis kommt eine Untersuchung eines interna-
tionalen Wissenschaftlerteams. Das Ergebnis der Studie widerlegt
bisherige Annahmen tber den Ursprung der Landpflanzen. Bisher
hatte man die Vertreter der Charales (Armleuchteralgen) als
nachstverwandte Schwestergruppe der Landpflanzen betrachtet,
weil sie die morphologisch komplexesten Algenvertreter bei den
StiBwasseralgen sind und auch strukturelle Ahnlichkeiten mit den
Landpflanzen haben. Das Ergebnis der Untersuchungen ist ein
wichtiger Schritt im Verstandnis der Evolution der Landpflanzen.
Ziel der Studie war es, die Verwandtschaftsverhdltnisse innerhalb
der Algengruppen aufzu-
kldren, die zu den Land-
pflanzen gefiihrt haben.
Dadurch sollte die soge-
nannte Schwestergruppe
der Landpflanzen identifi-
ziert werden - die Algen-
gruppe, deren heutige Ver-
treteram nachsten mitden
Landpflanzen  verwandt
sind. Dafiir untersuchten
die Biologen die DNA von
vierzig Arten von Griinal-
genund Landpflanzen. Die
Wissenschaftler bestimmten dabei die Sequenz von 129 Protei-
nen. Aus dem Vergleich dieser Proteine von Landpflanzen und
Griinalgen konnten sie Rlickschliisse auf die Phylogenie, die Stam-
mesgeschichte, der untersuchten Algen ziehen. Es zeigte sich
dabei, dass nicht die Armleuchteralgen (Charales) sondern die
Schmuckalgen (Zygnematales) die Schwestergruppe zu den Land-
pflanzen sind. Eine wichtige neue Erkenntnis fiir die Evolutions-
biologie: Wenn man die Biologie der heutigen Pflanzen verstehen
will, dann kdénne man sie nur in ihrem evolutiondren Kontext
sehen, erldutern die Forscher. Die Entwicklungsgeschichte sei
wichtig fur die Eigenschaften, die die Landpflanzen heute haben.
Wenn man diese Entwicklungsgeschichte richtig verstehen will,
dann muss man wissen, welche Algengruppen am engsten ver-
wandt sind, weil diese Algengruppen eben viele Eigenschaften
bereits mitbrachten, die die weiteren Entwicklungen am Land ent-
scheidend beeinflussten. Interessant sei die Studie auch, weil sie
wieder das weit verbreitete Missverstandnis korrigiert, dass die
Evolution zu immer komplizierteren Organismen hinfiihre. Im Fal-
le der Zygnematales-Algen sieht man, dass das dies nicht unbe-
dingt sein muss. Die heutigen Schmuckalgen sind deutlich einfa-
cher gebaut als die Armleuchteralgen. Bei dieser ,reductive evolu-

£ e l' - 4 i) .
Vorfahren der Landpflanzen: Schmuckal-
gen, wie die hier dargestellte Art aus der Gat-
tung Spirogyra (Foto: Ajburk, wikipedia.de).
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tion” kam es in der Evolution wieder zu einer Vereinfachung der
Komplexitdt. Die Forscher wollen auch in Zukunft an dem Thema
dran bleiben, denn die spannende Frage ist, was diese Gruppen
von Algen auszeichnete, dass sich daraus die Landpflanzen ent-
wickeln konnten. Da die Landpflanzen monophyletisch, das heif3t
nur einmal entstanden sind, sind die Eigenschaften der Schmuck-
algen von besonderer Bedeutung. Die zukiinftige Forschung wird
daher der Frage nachgehen, warum gerade diese Algengruppe so
gut geeignet war, so komplizierte Landpflanzen hervorzubringen
und andere nicht.

Originalpublikation Wodniok, S et al. (2011) Origin of land plants: Do conju-
gating green algae hold the key? BMC Evolutionary Biology 2011, 11:104.
doi:10.1186/1471-2148-11-104

Wassermolekiile pragen
DNA Struktur

Die Doppelhelix der DNA liegt niemals isoliert vor, sondern ihre
gesamte Oberflache ist stets von Wassermolekiilen bedeckt, die
sich Uber Wasserstoffbriickenbindungen anheften. Doch die DNA
hélt nicht alle Molekiile gleich fest. Forscher haben jetzt nachge-
wiesen, dass ein Teil des Wassers stdrker gebunden ist, andere
Molekiile hingegen schwacher. Dies gilt jedoch nur, solange der
Wassergehalt niedrig ist. Wachst die Wasserhdlle an, nivellieren
sich die Unterschiede, und alle Wasserstoffbriickenbindungen
sind gleich fest. Damit einhergehend verandert sich die Geometrie
des DNA-Strangs: Das Riickgrat der Doppelhelix, das aus Zucker-
und Phosphatgruppen besteht, verbiegt sich ein wenig. Die exak-
te Struktur der DNA ist also abhangig von der Menge an Wasser, die
das Molekil umgibt. Die Untersuchungen der aus Lachssperma
stammende DNA wurde zunédchst in
dinnen Filmen prapariert und dann
innerhalb von Sekunden mit feinst
dosiertem Wasser benetzt. Mittels
Infrarot-Spektroskopie konnten die
Forscher in dieser Anordnung die
unterschiedlich starken Wasserstoff-
briickenbindungen und die unter-
schiedliche Verweildauer der Wasser-
molekdile in der Wasserhiille nachwei-
sen. Denn die Verkniipfungen zwi-
schen Doppelhelix und Wasserhiille
lassen sich mit infrarotem Licht zum
Schwingen anregen. Je hoher die Fre-
quenz der Schwingung, desto lockerer
ist die Wasserstoffbriickenbindung. Es
zeigte sich, dass die Zuckerbaugrup-
pen und die Basenpaare besonders
feste Bindungen zur Wasserhiille auf-
bauen, wahrend die Verknipfungen
zwischen Wasser und Phosphatgrup-
pen schwadcher sind. Bei der DNA han-
delt es sich also um ein responsives Material. Darunter sind Mate-
rialien zu verstehen, die dynamisch auf sich variierende Bedingun-
gen reagieren. Bei h6herem Wassergehalt verandert sich die Struk-
tur der Doppelhelix, die Starke der Wasserstoffbriickenbindungen
und auch das Volumen der DNA. Schon jetzt sei die Erbsubstanz
ein duBerst vielseitiges und interessantes Molekdl fiir die soge-
nannte DNA-Nanotechnologie, so die Wissenschaftler. Denn mit
DNA lieBen sich hoch geordnete Strukturen mit neuen optischen,
elektronischen und mechanischen Eigenschaften in winzigen
Dimensionen realisieren. Die gebundene Wasserhiille ist nicht nur
ein fester Teil solcher Strukturen. Sie kann auch eine prazise Schalt-
funktion bernehmen, da die Befunde zeigen, dass ein Wachstum
der Hiille um nur zwei Wassermolekiile pro Phosphatgruppe ein

Schematische  Darstellung
eines DNA-Strangs mit ange-
lagerten (roten) Wassermo-
lekiilen (Grafik: HZDR unter
Nutzung des Bildes THQ7.pdb

aus der ,Protein Data Bank”).
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schlagartiges "Umklappen" der DNA-Struktur bewirken kann. Sol-
che wasserabhéngigen Schaltprozesse kdnnten beispielsweise die
Freisetzung von Wirkstoffen aus DNA-basierten Materialien steu-
ern. Es verwundert nicht, dass die Wasserhille der Erbsubstanz
auch fur die natirliche biologische Funktion der DNA von Bedeu-
tung ist. Denn jedes Biomolekdl, das an die DNA bindet, muss
dabei zundchst die Wasserhiille verdrangen. Diesen Vorgang
haben die Wissenschaftler flir das Peptid Indolicidin untersucht.
Der antimikrobielle EiweiBstoff ist selbst wenig strukturiert und
sehr flexibel. Dass er dennoch passgenau die Doppelhelix
serkennt’, liegt an der Freisetzung der hoch geordneten Wasser-
molekile, wenn er sich mit der Erbsubstanz verbindet. Die in die-
sem Fall energetisch glinstige Umstrukturierung der Wasserhiille
erhéht die Anbindung des Wirkstoffs. Fiir die Entwicklung von
DNA-bindenden Arzneimitteln, z.B. in der Krebstherapie, sind sol-
che Details wichtig und kénnen mit der entwickelten Methodik
erfasst werden.

Originalpublikation Khesbak, H. et al. (2011) The Role of Water H-Bond
Imbalances in B-DNA Substate Transitions and Peptide Recognition Revealed
by Time-Resolved FTIR Spectroscopy. J. Am. Chem. Soc., 2011, 133 (15), pp
5834-5842.DO0I: 10.1021/ja108863v

Todliche Erbkrankheit
bei Schaflammern

Seit einigen Jahren tritt bei den Ldmmern der Schwarzkdpfigen
Fleischschafe in Deutschland gehauft die sogenannte Herlitz junk-
tionale Epidermolysis bullosa (HJEB) auf. Bei erkrankten Tieren bil-
den sich zuerst Blasen und Risse an den Klauen, dann |6sen sich
Oberhaut und Klauenhorn komplett ab. Schon bei wenige Tage
alten Ldmmern treten erste Symptome auf; manchmal dauert es
Wochen bis die Krankheit sichtbar wird. Dann schreitet die Erkran-
kung schnell fort. Der Ausgang ist fiir die Tiere immer todlich. Wis-
senschaftler haben nun den Gendefekt, der zur Entstehung der
HJEB fiihrt, entdeckt. Dazu verhalf die sogenannte Beadchip Analy-
se, mit der die Forscher tausende variable Bereiche im Erbgut der
Schafe untersucht hatten. Sie stellten fest, dass bei erkrankten Lam-
mern ein Sequenzabschnitt innerhalb des Gens "Laminin gamma
2" fehlt und das Gen kein funktionsfahiges Protein bilden kann. Das
Protein ist Teil eines Lamininkomplexes, der die Hautschichten mit-
einander verkniipft. Durch den Gendefekt ist der Komplex instabil,
was zur Hautabldsung fiihrt. Die HJEB wird rezessiv vererbt. Das
bedeutet, dass ein Lamm
sowohl vom Vater als auch
von der Mutter jeweils eine
Anlage erhalten muss, um
zu erkranken. Solche El-
terntiere erscheinen bis auf
eine gelegentlich erhdhte
Anfalligkeit fir Haut- und
Klauenerkrankungen ge-
sund. Die Studie erlaubt
nun genetische Tests, mit
dem gesunde Schafe von
an HIJEB erkrankten und
Anlagetragern schnell und
sicher unterschieden wer-
den kdnnen. Auf diese Weise kann zukiinftig eine Verpaarung von
Anlagetrdgern miteinander und so das Auftreten der Krankheit
komplett verhindert werden. HJEB ist auch bei Schafrassen
bekannt und kann auch beim Menschen auftreten.
Originalpublikation Moémke S et al. (2011) A Frameshift Mutation within
LAMC2 Is Responsible for Herlitz Type Junctional Epidermolysis Bullosa (HJEB)
in Black Headed Mutton Sheep. PLoS ONE 6(5): e18943. doi:10.1371/
journal.pone.0018943

Tiere mit Herlitz junktionaler Epidermolysis

bullosa leiden unter Blasen und Rissen an
den Klauen (Foto: TiHo).
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Ein resistenter Keim
kommt selten allein

Das Bakterium Staphylococcus aureus gehort zur normalen Bakte-
rienflora des Menschen. Jeder Flinfte tragt die Keime in der Nase,
ohne etwas davon zu merken. Ein Problem entsteht erst, wenn das
Immunsystem geschwacht ist oder die Bakterien in eine offene
Wunde gelangen. Schwerwiegende Infektionen wie Lungenent-
zlindung oder Blutvergiftung kdnnen die Folge sein. Ein antibioti-
karesistenter Keim erschwert die Behandlung. Die gefahrlichste
Form liegt bei MRSA-Keimen vor: sie sind gegen alle Penicillin-ver-
wandten Antibiotika resi-
stent, aberauch gegen vie-
le andere verfligbare Anti-
biotikaklassen. MRSA steht
fur Methicillin-resistente S.
aureus. Die Therapie von
Patienten mit MRSA-Infek-
tionen ist langwierig und
beinhaltet die Gabe be-
stimmter Reserveantibioti-
ka.MehrMenschen als ver-
mutet tragen sogenannte
MRSA-Bakterien in ihrem
Korper. Zu diesem Uberra-
schenden Ergebnis kamen
Arzte und Wissenschaftler
jetzt im Rahmen einer Stu-
die in Braunschweig, in der
sie untersuchten, wie hau-
fig Antibiotika-resistente S.
aureus-Bakterien in Braunschweiger Altenheimen vorkommen.
Die Forscher des Klinikums nahmen Nasenabstriche von 1.827
Bewohnern Braunschweiger Altenheime. Sie untersuchten, ob S.
aureus-Keime in den Proben vorkamen und ob es sich um antibio-
tikaresistente MRSA-Bakterien handelte. MRSA ist ein weltweites
Gesundheitsproblem, das vor allem Risikogruppen wie alte Men-
schen betrifft. In 139 Proben fanden die Wissenschaftler MRSA-Kei-
me, obgleich in den Heimen vor den Untersuchungen nur 24
Bewohner als Trager von MRSA bekannt waren. Die Haufigkeit lag
im Mittel sechsfach tiber dem geschatzten Wert. In fast allen unter-
suchten Altenheimen fanden die Forscher MRSA-Bakterien. Die
Ergebnisse zeigen, dass der Grof3teil der MRSA-Trdger in den Hei-
men nicht als solche erkannt wurde. Die weltweite Ausbreitung
von Antibiotikaresistenzen ist ein schwerwiegendes Problem bei
der Behandlung bakterieller Infektionen. Jahrlich infizieren sich
allein in Deutschland eine halbe Million Menschen in Krankenhau-
sern mit multiresistenten Keimen. Antibiotika, die Bakterien nor-
malerweise erfolgreich bekdmpfen, sind dann wirkungslos. Fir bis
zu 15.000 Menschen endet eine solche Infektion jedes Jahr todlich.
Um dies zi verhindern, ist eine mikrobiologische Diagnostik ent-
scheidend. Nur dann kdnnen diese Patienten friihzeitig zu erkannt
und richtig behandelt werden. Denn auch, wenn die hygienischen
Standards eingehalten werden, kann der Keim auftauchen. Viele
Menschen brachten den MRSA-Keim namlich schon mit ins Heim,
erlautern die Autoren der Studie. Die Wissenschaftler klassifizier-
ten die MRSA-Stamme noch weiter. Sie fanden heraus: bei mehr als
70% der MRSA-positiven Proben handelt es sich um den MRSA-
Stamm ,Barnim’, der haufig in Norddeutschland vorkommt. Euro-
pa- und weltweit kommen bestimmte MRSA-Stdimme regional
gehauftvor. In Zukunft méchten die Forscher die Ursachen fiir die-
se Verteilung untersuchen.

Originalpublikation: Pfingsten-Wiirzburg, S. et al. (2011) Prevalence and
molecular epidemiology of Methicillin-resistant Staphylococcus aureus in nur-
sing home residents in Northern Germany. J Hosp Infect. 2011 Jun;78(2):108-12.

Elektronenmikroskopische Aufnahme von
S. aureus-Bakterien (rot) aufeiner HEp-2 Epi-
thelzelle (Foto: Manfred Rohde, HZI).

Wissenschaft kompakt - Stellenmarkt

UNIVERSITAT ZU LUBECK

Die Universitat zu Liibeck sucht flr ihr neu gegriindetes Schwer-
punktprogramm ,,Medizinische Genetik: Von seltenen Varianten
zur Krankheitsentstehung” (Sprecherin: Frau Prof. Dr. Jeanette Erd-
mann), an dem die Medizinische Klinik Il, die Klinik fiir Neurologie, die
Klinik fur Kinder und Jugendmedizin, die Klinik fiir Dermatologie, das
Institut fir Humangenetik sowie das Institut fiir Medizinische Biome-
trie und Statistik beteiligt ist, zum nachst moglichen Termin, fur die
Dauer von zundchst zwei Jahren, eine/n engagierte/n, motivierte/n
und qualifizierte/n

Post-Doc/Bioinformatik in \Vollzeit mit 38,50 Std./W.

Das Schwerpunktprogramm ,Medizinische Genetik: Von seltenen Vari-
anten zur Krankheitsentstehung” beschaftigt sich mit der Aufklarung
der genetischen Ursachen komplexer Erkrankungen, wie koronare
Herzerkrankung, Bewegungsstérungen und Erkrankungen der Ge-
schlechtsentwicklung. Das Projekt blindelt die auf dem Campus inner-
halb verschiedener Fachrichtungen bestehende Expertise im Bereich
der medizinischen und molekularen Genetik durch die gemeinsame
Verwendung einer sehr innovativen Technologie: next generation
sequencing (NGS). Fir die bioinformatische Auswertung der NGS
Daten soll im Rahmen des Projektes eine Bioinformatik Pipeline eta-
bliert werden, dafiir sind sehr gute Kenntnisse in der Analyse von
Hochdurchsatzdaten unerldsslich.

Sie sollten Uber ein abgeschlossenes Hochschul- oder Fachhochschul-
studium in Informatik, Bioinformatik, Statistik, Mathematik, Biologie
oder Biochemie (Schwerpunkt Genetik) verfiigen. Fur die Tatigkeit
sollten Sie Kenntnisse in einer hheren Programmiersprache sowie
einem Statistik-Programmpaket besitzen. Aufgrund der internationa-
len Kooperationen des Instituts sind flieBende englische Sprachkennt-
nisse fur die Tatigkeit erforderlich. Des Weiteren erwarten wir Koope-
rationsfahigkeit, Kontaktfreudigkeit und Freude am Arbeiten in einem
interdisziplinaren Team.

Bei Erflllung der tariflichen Voraussetzungen erfolgt eine Eingruppie-
rung in die Vergiitungsgruppe TVOD 13. Grundsétzlich besteht die
Maoglichkeit zur Verlangerung des Beschaftigungsverhaltnisses. Wir
bieten Ihnen ein attraktives Themengebiet mit umfassenden Weiter-
bildungsmaoglichkeiten und der Méglichkeit zur Habilitation. Bewer-
bungen Schwerbehinderter werden bei entsprechender Eignung
bevorzugt. Frauen werden bei gleichwertiger Eignung, Befahigung
und fachlicher Leistung vorrangig beriicksichtigt. Das Universitatskli-
nikum Schleswig-Holstein fordert deshalb entsprechend qualifizierte
Frauen nachdriicklich zur Bewerbung auf.

Wenn wir Ihr Interesse geweckt haben sollten, schicken Sie uns bitte
lhre vollstandigen und aussagefahigen Bewerbungsunterlagen mog-
lichst bald an:

Prof. Dr. rer. nat. Jeanette Erdmann
Sprecherin des SPP Medizinische Genetik:

Von seltenen Varianten zur Krankheitsentstehung
Universitat zu Liibeck, Medizinische Klinik Il
Ratzeburger Allee 160, 23538 Luibeck

Weitere Informationen kénnen Sie gerne vorab
j.erdmann@cardiogenics.eu erhalten.
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ulm university universitat

uulm

Am Institut fiir Angewandte Physiologie in der Arbeitsgruppe
Molekulare Neurophysiologie an der Universitat Ulm ist zum
nachstmdoglichen Zeitpunkt die Stelle eines

Wissenschaftlichen Mitarbeiters/
Laborleiters Molekularbiologie (m/w)

als Postdoc in Vollzeit und zunachst fiir zwei Jahre befristet zu beset-
zen. Eine an die Befristung anschlieBende Weiterbeschaftigung ist
maoglich.

Wir untersuchen zellspezifische Funktion und Genexpression von
Dopamin-produzierenden Neuronen im Mittelhirn vor dem Hinter-
grund ihrer differentiellen Pathophysiologie, insbesondere im Morbus
Parkinson. Methodisch kombinieren wir auf Einzelzell-Ebene elektro-
physiologische Funktionsanalysen und insbesondere UV-Laser-Mikro-
dissektion mit quantitativen mRNA- und DNA-Analysetechniken an
Mausmodell-Systemen und humanen post mortem Geweben. Weiter-
fuhrende Informationen zur Arbeitsgruppe, Forschungsthematik &
Literatur finden Sie auf unserer Webpage: http://www.uni-
ulm.de/med/angewphys/liss.html

Ihre Aufgaben
« Wissenschaftliche Forschungsarbeiten in drittmittelgeforderten
Netzwerkprojekten (SFB, NGFN) sowie Lehre im Fach Physiologie

lhr Profil

- Bewerben sollten sich hochmotivierte Naturwissenschaftler oder
Mediziner (m/w) mit sehr gutem Studienabschluss und Promotion
im Bereich der Neuro- oder Bio-Wissenschaften.

- Einschlagige molekularbiologische und zellbiologische Vorkennt-
nisse, insbesondere auf dem Gebiet der RT-qPCR, sind von Vorteil.

« Uberdurchschnittliches Engagement und Teamfihigkeit sowie
selbststandiges analytisches Arbeiten, Computerkenntnisse und
sicheres Englisch in Wort und Schrift werden vorausgesetzt

Unser Angebot

« Bezahlung nach TV-L sowie betriebliche Altersvorsorge
und betriebliche Gesundheitsférderung

« Moglichkeit zur eigenstandigen Forschungsarbeit in einem
interdisziplindren Team in einer Arbeitsgruppe mit hervorragender
Ausstattung und internationalen Kooperationen sowie einem
wissenschaftlichen sehr attraktiven universitaren Umfeld

- Vielféltige Fort- und Weiterbildungsmaoglichkeiten
(z. B. Moglichkeit zur Habilitation)

« Unterstiitzung bei der Vereinbarkeit von Beruf und Familie

Haben wir lhr Interesse geweckt?

Wir freuen uns auf Ihre aussagekraftigen Bewerbungsunterlagen
(keine Originaldokumente) inkl. Referenzen. Diese senden Sie bitte
schriftlich (in deutsch oder englisch) an:

Professor Dr. Birgit Liss

Universitat Ulm,

Institut fiir Angewandte Physiologie
Albert-Einstein-Allee 11,89081 Ulm

Bewerbungsschluss ist der 30.07.2011.
Bitte geben Sie auf dem Briefumschlag die Kennziffer 114 an.

INSTITUTE
OF

UNI
SCIENCES

Das Institut fiir Pflanzenwissenschaften der Naturwissenschaft-
lichen Fakultat der Karl-Franzens-Universitat Graz sucht eine/n

Universitatsassistent/in mit Doktorat (B1)

(40 Stunden/Woche; befristet bis 31.07.2013;
voraussichtlich zu besetzen ab 01.08.2011)

Ideenreich, Innovativ, International — mit 3.800 Mitarbeiterlnnen und
rund 30.000 Studierenden bietet die Karl-Franzens-Universitat Graz
ein spannendes und abwechslungsreiches Arbeitsumfeld. Mit unserer
Forschungs- und Lehrkompetenz sind wir eine zentrale Institution fir
die Sicherung des Standorts Steiermark.

Aufgabenbereich:

« Selbstandige, drittmittelaktive Forschungs- und Publikationstatig-
keit in dem Forschungsschwerpunkt "Biotische und Abiotische Inter-
aktionen von Hoéheren Pflanzen"

« Lehre im Bereich der Pflanzenphysiologie und/oder -anatomie

Fachliche Qualifikation:

- Doktorat in Biologie oder einem verwandten naturwissenschaftli-
chen Fach mit Schwerpunkt aus den Themenbereichen molekulare
Pflanzenphysiologie, Biochemie, instrumentelle Analytik oder Sign-
altransduktion

« International ausgewiesene Forschungsarbeiten auf einem aktuel-
len Gebiet der zelluldren Pflanzenforschung

« Expertise bei der Anwendung von nichtinvasiven, bildgebenden
Verfahren oder aus dem Bereich der Phytopathologie sowie Post-
doktorandeninnenerfahrung erwiinscht

Personliche Anforderungen:
« Selbststandigkeit, Teamfahigkeit und Eigeninitiative

Wir bieten die Moglichkeit zum Aufbau einer eigenen Arbeitsgruppe
in einem zeitgemaR und anspruchsvoll ausgestatteten Institut und
einem wissenschaftlich aktiven und interaktiven Umfeld.

Weitere Informationen finden Sie unter
www.uni-graz.at/botwww.htm.

Ende der Bewerbungsfrist: 6. Juli 2011
Kennzahl: MB/113/99 ex 2010/11

Bei Interesse senden Sie Ihre Bewerbungsunterlagen innerhalb der
angegebenen Bewerbungsfrist inkl. Lebenslauf, Foto und relevanter
(Dienst-)Zeugnisse unter Angabe der Kennzahl bitte an:

Karl-Franzens-Universitat Graz
Personalressort

Universitatsplatz 3, 8010 Graz

oder per Email an: bewerbung@uni-graz.at

Flr weitere Informationen steht lhnen

Herr Univ.-Prof. Dr. Thomas Roitsch

(Tel. 0316/380-5632, thomas.roitsch@uni-graz.at)
gerne zur Verfigung
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Stellenmarkt

Am WissenschaftsCampus Halle — Pflanzenbasierte Biookonomie ist
zum nachstmoglichen Termin die auf 3 Jahre befristete Stelle einer/s

Wissenschaftlichen Koordinatorin/Koordinators

zu besetzen. Vollzeitbeschaftigung an der Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Die Eingruppierung erfolgt je nach Aufgabenibertragung und Erftil-
lung der personlichen Voraussetzungen bis zur Entgeltgruppe E 14
TV-L, einschlieBlich landesspezifischer Tarifvertrage. Bis zum Inkraft-
treten der neuen Entgeltordnung ist die hier dargestellte Eingruppie-
rung vorldufig und begriindet keinen Vertrauensschutz und keinen
Besitzstand (auf § 17 Abs. 3 und 4 TVU-L wird hingewiesen).

Der WissenschaftsCampus Halle wird getragen von den Naturwissen-
schaftlichen Fakultaten | und Ill der MLU und den 3 Leibniz-Instituten
fiir Agrarentwicklung in Mittel- und Osteuropa (IAMO Halle), Pflanzen-
biochemie (IPB Halle) und Pflanzengenetik und Kulturpflanzenfor-
schung (IPK Gatersleben). Er wurde gegriindet, um die Starkung der
pflanzen- und agrarwissenschaftlichen Forschung und Lehre in der
Region Halle zu férdern und die bestehenden Forschungs- und Lehr-
kooperationen zwischen den beteiligten Einrichtungen auf dem
Gebiet der pflanzenbasierten Biookonomie weiter auszubauen. Er ist
der Anwendungsorientierung und dem Wissens und Technologie-
transfer verpflichtet.

Voraussetzungen:

« Hochschulabschluss und Promotion, moglichst
in Agrarwissenschaften, Biologie oder verwandten
Disziplinen

« Fachkenntnisse in Agrarwissenschaften und/oder
Biologie der Pflanzen,

« Nachgewiesene Erfahrungen bei der Einwerbung
und dem Management von Verbundprojekten,

« sehr gute Kommunikationsfahigkeiten in deutscher
und englischer Sprache.

Aufgaben:

« Organisation und Koordination des WissenschaftsCampus Halle,

« Unterstiitzung bei der Einwerbung und dem Management
von Verbundprojekten,

« Unterstiitzung bei der Vernetzung des WissenschaftsCampus
mit internen und externen Partnern,

« AuBendarstellung des WissenschaftsCampus,

- Organisation von Veranstaltungen des WissenschaftsCampus,

- Etablierung von Plattformen zur Forderung des Wissens- und Tech-
nologietransfers zwischen Partnern aus Forschung, Wirtschaft und
Gesellschaft.

Bewerbungen von Schwerbehinderten werden bei gleicher Eignung
und Befahigung bevorzugt berlcksichtigt. Frauen werden nachdriick-
lich aufgefordert, sich zu bewerben. Bewerbungskosten kénnen von
der Martin-Luther-Universitat leider nicht erstattet werden. Die
Bewerbungsunterlagen werden zuriickgesandt, wenn ein ausrei-
chend frankierter Riickumschlag beigefiigt wurde.

Ihre Bewerbungen mit den Ublichen Unterlagen richten Sie
bitte bis zum 31. Juli 2011 unter Angabe der
Ausschreibungsnummer (D xxx/2011) an den

Sprecher des WissenschaftsCampus Halle,

Herrn Prof. Dr. Klaus Pillen
Martin-Luther-Universitat Halle-Wittenberg,
Naturwissenschaftliche Fakultat lll,
Professur fiir Pflanzenziichtung,
Betty-Heimann-Str. 3, 06120 Halle (Saale),

E-Mail: klaus.pillen@landw.uni-halle.de,

Tel.: 0345-5522 680.

Am WissenschaftsCampus Halle - Pflanzenbasierte Biookonomie ist
zum nachstmaoglichen Termin die auf 3 Jahre befristete Stelle der

Leiterin / des Leiters einer Nachwuchsgruppe

zu besetzen. Vollzeitbeschaftigung an der Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg oder einem der beteiligten Leibniz-Institute

Die Eingruppierung erfolgt je nach Aufgabeniibertragung und Erfil-
lung der personlichen Voraussetzungen bis zur Entgeltgruppe E 14
TV-L, einschlieBlich landesspezifischer Tarifvertrage. Bis zum Inkraft-
treten der neuen Entgeltordnung ist die hier dargestellte Eingruppie-
rung vorlaufig und begriindet keinen Vertrauensschutz und keinen
Besitzstand (auf § 17 Abs. 3 und 4 TVU-L wird hingewiesen).

Der WissenschaftsCampus Halle wird getragen von den Naturwissen-
schaftlichen Fakultdten | und lll der MLU und den 3 Leibniz-Instituten
fur Agrarentwicklung in Mittel- und Osteuropa (IAMO Halle), Pflanzen-
biochemie (IPB Halle) und Pflanzengenetik und Kulturpflanzenfor-
schung (IPK Gatersleben). Er wurde gegriindet, um die Starkung der
pflanzen- und agrarwissenschaftlichen Forschung und Lehre in der
Region Halle zu férdern und die bestehenden Forschungs- und Lehr-
kooperationen zwischen den beteiligten Einrichtungen auf dem
Gebiet der pflanzenbasierten Biookonomie weiter auszubauen. Er ist
der Anwendungsorientierung und dem Wissens und Technologie-
transfer verpflichtet. Die Nachwuchsgruppe soll am Wissenschafts-
Campus innovative Forschung zu einem aktuellen Forschungsthema
der pflanzenbasierten Biookonomie durchfiihren. Sie wird neben der
Gruppenleiterstelle mit einer Wissenschaftlichen Assistentenstelle
(TV-L 13) und Sachmitteln ausgestattet. Die Einwerbung von Drittmit-
telprojekten zur Steigerung der Vernetzung der Forschung zwischen
den beteiligten Einrichtungen wird erwartet. Die Nachwuchsgruppe
ist, vorbehaltlich einer positiven Evaluierung nach dem 3. Jahr, fiir die
Dauer von 5 Jahren geplant.

Voraussetzungen:

« Hochschulabschluss, Promotion und méglichst ein internationales
Post-Doktorat in Agrarwissenschaften, Biologie, Biotechnologie
oder verwandten Disziplinen,

« Fachkenntnisse in Agrarwissenschaften und/oder
Biologie der Pflanzen,

« Leitungs- und Kommunikationsfahigkeiten in deutscher
und englischer Sprache.

Aufgaben:

- Leitung einer Nachwuchsgruppe am WissenschaftsCampus,

« AuBendarstellung der Nachwuchsgruppe,

- Veroffentlichung bzw. wirtschaftliche Verwertung
von Arbeitsergebnissen,

« Einwerbung und Management von Drittmittelprojekten
unter Einbezug des WissenschaftsCampus,

« Unterstlitzung der Sichtbarkeit des WissenschaftsCampus
nach AuBen und Vernetzung nach Innen,

- Die Moglichkeit zur Habilitation ist gegeben.

Bewerbungen von Schwerbehinderten werden bei gleicher Eignung
und Befahigung bevorzugt beriicksichtigt. Frauen werden nachdriick-
lich aufgefordert, sich zu bewerben. Bewerbungskosten kénnen von
der Martin-Luther-Universitat leider nicht erstattet werden. Die Be-
werbung soll in Anlehnung an einen DFG-Forschungsantrag formu-
liert werden. Sie enthalt auf max. 10 Seiten die Kapitel Stand der For-
schung, Vorarbeiten, Ziele und Arbeitsprogramm, Kostenplan sowie
Vernetzung mit bestehenden Arbeitsgruppen des WissenschaftsCam-
pus. Dazu ist ein tabellarischer Lebenslauf und ein Verzeichnis der
Publikationen erwiinscht.

lhre Bewerbungen richten Sie bitte bis zum 31. Juli 2011 per email an
den Sprecher des WissenschaftsCampus Halle,

Herrn Prof. Dr. Klaus Pillen
Martin-Luther-Universitat Halle-Wittenberg,
Naturwissenschaftliche Fakultat lll,
Professur fiir Pflanzenziichtung,
Betty-Heimann-Str. 3, 06120 Halle (Saale),

E-Mail: klaus.pillen@landw.uni-halle.de,

Tel.: 0345-5522 680.
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