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Liebe Leserinnen und Leser,
am 31. oktober 2011 war es soweit, der 7-milliardenste erdenbürger
erblickte das Licht der Welt. nie zuvor haben so viele menschen auf
der erde gelebt. Bevölkerungsmodelle gehen weiter davon aus, dass
die erdbevölkerung bis zum Jahr 2050 auf mehr als 9 milliarden
menschen ansteigen wird. Das historische ereignis bot Anlass dazu,
die Diskussion über die heutige und zukünftige globale Versorgung
noch konsequenter zu führen. nie zuvor wurden derart viele men-
schen ernährt, dennoch existiert immer noch eine große Anzahl an
menschen, die unter Hunger oder mangelernährung leiden. ein For-
scherteam, das die globalen Herausforderungen untersuchte, publi-
zierte die ergebnisse jüngst im Artikel „solutions for a Cultivated Pla-
net“ in nature. Wir berichten auf seite 39. 

Die reduktion des Problems auf ein „Verteilungsungleichge-
wicht“ greift hier viel zu kurz. Zu vielschichtig sind die Fragestellun-
gen zum Komplex ernährung, nahrungsmittelproduktion und Ver-
sorgungssicherung. mit einer steigerung des Lebensstandards
wachsen auch die Bedürfnisse der menschen. Der steigende Bedarf
an Agrarflächen für die erzeugung von nahrungs- und Futtermitteln
steht aber in immer stärker werdender Konkurrenz zum Flächenbe-
darf für die erzeugung von rohstoffen und energie. Drohende er -
tragsverluste durch eine Veränderung der klimatischen Bedingun-
gen verschärfen die situation zusätzlich. einen Ausweg kann hier
nur die nachhaltige effizienzsteigerung der Primärproduktion bie-
ten. Das beginnt bei einfachen Dingen, wie einer Verbesserung der
landwirtschaftlichen Praxis, geht über die regionale Anpassung von
sorten und hört bei einer intelligenten mehrfachnutzung der Pro-
dukte nicht auf. Die notwendigen schritte sind Teil der wissensba-
sierten Bioökonomie und so verwundert es nicht, dass der BioÖko-
nomierat die effizienzsteigerung in der Primärproduktion auch als
prioritäres Ziel für eine Bioökonomie-Forschung identifiziert hat.
Dabei stellt die sicherung der weltweiten ernährung ein zentrales
Handlungsfeld des Programms dar. Um den weltweiten Aufbau
einer nachhaltigen und leistungsstarken Landwirtschaft zu unter-
stützen, hat das BmBF jüngst die Förderinitiative "Globale er näh -
rungssicherung - Globe" gestartet. Zusammen mit regionalen Part-
nern sollen in Afrika interdisziplinäre und zielorientierte Projekte die
Versorgung mit nahrungsmitteln sicherstellen.

Die wissensbasierte Bioökonomie ist zu einem zentralen Thema
in den Lebenswissenschaften geworden. Die Bundesregierung hat
2011 ihr neues Forschungsrahmenprogramm „BioÖkonomie 2030“
aufgelegt, der vom Verband Biologie, Biowissenschaften und Bio-
medizin (VBIo) veranstaltete „Biologentag“ Anfang november die-
ses Jahres stand unter eben diesem motto. In dieser Ausgabe wer-
den sie daher auch zahlreiche Artikel finden, die sich mit diesem
Thema auseinandersetzen. Die Helmholtz-Gemeinschaft hat mit
der „nachhaltige Bioökonomie“ ein neues Portfolio-Thema besetzt
(seite 29). Die entwicklung neuer Bt-Proteine zum schutz der nutz-

pflanzen vor schädlingen ist ein praktisches Beispiel für die Weiter-
entwicklung moderner und nachhaltiger Landwirtschaft über das
wir auf seite 12 berichten.

neben der Bioökonomie sollte jedoch auch ein zweites großes
Thema moderner Lebenswissenschaften nicht vergessen werden.
Die Gesundheitsforschung hat eine herausragende Bedeutung in
der deutschen Forschungslandschaft. Durch die entschlüsselung
des Humangenoms im Jahr 2001 hat diese Forschungsdisziplin
enormen Auftrieb bekommen. Jeder mensch verfügt jedoch über
zwei Chromosomensätze, einen von der mutter, einen vom Vater.
Diese als „Haplotypen“ bezeichneten einzelgenome unterscheiden
sich natürlich voneinander und konnten bisher technisch nicht ein-
zeln dargestellt werden. Im rahmen eines nGFn-Projektes ist es nun
erstmals gelungen, die beiden Haplotypen getrennt voneinander
zu sequenzieren - ein wichtiger Beitrag für ein tieferes Verständnis
der menschlichen Biologie. Und dieses Verständnis ist die Grund-
lage für die Analyse von Krankheitsrisiken, die entwicklung indivi-
dualisierter stra tegien zur Prävention und die Behandlung von
Krankheiten. Über das wegweisende Projekt berichten die beteilig-
ten Wissenschaftler auf seite 4.

Doch was verbindet die beiden Bereiche Bioökonomie und
Gesundheitsforschung miteinander, über die wir regelmäßig im
GenomXPress berichten? es sind Themen, die jeden von uns direkt
in unseren primären Bedürfnissen berühren. Wenn wir krank sind, so
benötigen wir die passende medizinische Versorgung, um wieder
gesund zu werden, oder trotz Krankheit ein möglichst angenehmes
Leben führen zu können. Um jedoch gar nicht erst krank zu werden,
sind gesunde und sichere nahrungsmittel notwendig. eine nach-
haltige Bioökonomie sorgt dafür, dass wir auch in Zukunft sicher mit
nahrung, energie und rohstoffen versorgt sind – bei schonung
natürlicher ressourcen und erhalt einer lebensfreundlichen Um -
welt. Die Forschung in diesen Bereichen ist für den menschen daher
von primärem Interesse. Diesem grundlegenden Interesse möchten
wir auch in dieser Ausgabe wieder entgegen kommen.

Im namen des gesamten redaktionsteams wünsche ich Ihnen
viel Freude mit der aktuellen Ausgabe des GenomXPress!
matthias Arlt, PLAnT 2030 Geschäftsstelle
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Die Biologie des Menschen 
steht auf zwei Beinen 
Die entschlüsselung des menschlichen Genoms

vor nun 10 Jahren gilt als Triumph der Wissenschaft. neue Hori-
zonte für die erforschung der Biologie der Gene und des mensch-
lichen organismus schienen eröffnet. Dennoch war einer ganz
wesentlichen eigenschaft des menschlichen Bauplans noch nicht
rechnung getragen worden: nämlich der Tatsache, dass jeder
mensch zwei Genome besitzt, je eines von mutter und Vater. Daher
kommt jedes seiner 22 Chromosomen (Autosomen) doppelt vor
(davon ausgenommen sind nur die beiden Geschlechtschromoso-
men, das 23. Chromosomenpaar). Die beiden Ausführungen jedes
Chromosoms können sich erheblich unterscheiden, besitzt doch
jeder mensch insgesamt rund 3 – 4 millionen Varianten in seinem
erbgut. somit kann jedes Gen und jede größere funktionelle ein-
heit des menschlichen Bauplans aus zwei unterschiedlichen mole-
kularen Formen bestehen. Diese unterscheiden sich durch charak-
teristische Kombinationen von sequenzvarianten. sie werden
auch als „Haplotypen“ bezeichnet (review Hoehe, 2003).

Dass es nicht genügt, das bloße  „sein oder nichtsein“ von
Varianten zu erfassen, sondern darüber hinaus die Art der Vertei-
lung dieser Varianten auf jeder der beiden Formen eines Chromo-
soms von ganz entscheidender Bedeutung sein kann, zeigt das fol-

gende, stark vereinfachte Beispiel: Zwei variable, „heterozygote“
Positionen kommen in einem Gen vor: An der ersten Position die
Varianten A („normale“ Base) und a (mutation), an der zweiten
Position die Varianten B („normale“ Base) und b (mutation). es gibt
nun zwei möglichkeiten: 1) Die beiden mutationen sind auf dem-
selben Chromosom (in cis; Haplotyp a-b) angeordnet, somit bleibt
die zweite Form des Genes auf dem anderen Chromosom intakt
(Haplotyp A-B); 2) Die beiden mutationen verteilen sich auf je eines
der beiden Chromosomen (trans-Konfiguration; Haplotypen a-B
und A-b), somit ist keine Form des Genes funktional. In der her-
kömmlichen Lesart würde man diese beiden unterschiedlichen
Konfigurationen schlichtweg als denselben Genotyp wahrnehmen,
nämlich als AaBb. Dieses Beispiel zeigt, wie wichtig die Kenntnis
der „Lage“ („Phase“) von mutationen sein kann, wenn zwei oder
mehr davon in einem Gen, oder auch mehreren Genen, existieren.
Die Phase ist essentiell, um die Bedeutung von Varianten für die
Genfunktion, und damit den Phänotyp, verstehen zu können. Das
Beispiel eines Tiermodells: befanden sich mutationen in wichtigen
Krebsgenen in trans-, so war bei den Tieren eine deutlich schwe-
rere Form von Krebs zu beobachten, als bei der cis-Konfiguration
(Biggs et al., 2003). Die Biologie des Genoms beruht letztlich auf
den jeweils ganz konkret in einem Individuum existierenden zwei
Formen aller Gene beziehungsweise funktionellen sequenzen. 

Die zwei Versionen des
menschlichen Genoms 
Erstmalig beide 
Chromosomensätze 
des Menschen getrennt 
analysiert

„Das“ menschliche Genom existiert als solches eigentlich gar
nicht, denn jeder Mensch hat von Natur aus zwei Genome, eines
von der Mutter und eines vom Vater. Diese beiden Genome
unterscheiden sich naturgemäß in den DNA-Sequenzen. Die
beiden elterlichen Versionen eines jeden Chromosoms werden
als „Haplotypen“ bezeichnet. Nun ist es erstmalig gelungen, die
beiden Haplotypen eines menschlichen Genoms getrennt von-
einander zu entschlüsseln. Damit wurde ein menschliches Ge -
nom in seiner molekularen Individualität erfasst. Dies ist eine
unverzichtbare Voraussetzung für ein tieferes Verständnis der
menschlichen Biologie, die Analyse von Krankheitsrisiken und
damit die Entwicklung neuer, individualisierter Strategien zur
Prävention und Behandlung von Krankheiten. Zugleich wurde
damit auch das erste Genom eines deutschen Individuums voll-
ständig entschlüsselt. 

margret r. Hoehe, eun-Kyung suk, Gayle K. mcewen, Thomas Hübsch
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Aus eins mach zwei: Mit neuer Methode erstmalig 
beide Chromosomensätze eines Genoms getrennt 
voneinander analysiert
Die bis heute angewandten klassischen sequenziertechnologien
sind nicht in der Lage, die sequenzen der 23 Chromosomenpaare
getrennt voneinander auszulesen. stattdessen liefern sie dem
Betrachter ein „mischprodukt“ aus beiden Chromosomenversio-
nen. mit der von uns entwickelten neuen methode lassen sich die
beiden unterschiedlichen sequenzen der beiden Genome eines
menschen bzw. seine beiden Chromosomensätze getrennt von-
einander bestimmen (siehe Abb. 1). Dazu wurden neue molekular-
genetische Ansätze sowie bioinformatische Algorithmen zur Ana-
lyse von Fosmiden und deren Assemblierung in chromosomale
Haplotypen entwickelt: (1) Zunächst wird die genomische DnA
eines Individuums in eine sogenannte Fosmid-Klonbibliothek
umgewandelt. Diese besteht aus ca. 1,5 millionen von rund 40.000
Basenpaaren (bp) langen mütterlichen und väterlichen, in Fos-
mide klonierten „Chromosomenfragmenten“ („haploiden“ DnA-
segmenten), die in Analyse-einheiten von etwa 5.000 Fosmiden
(„Pools“) portioniert werden. Jeder dieser Pools repräsentiert rund
5% des Genoms und enthält zu 99% Fragmente von nur jeweils
einer Version des Chromosoms (Burgtorf et al., 2003). Die Pools
werden zu sogenannten „super-Pools“ mit ca 15.000 Fosmiden
kombiniert, und (2) anschließend mittels modernster sequenzie-
rungstechnologie, der „next Generation“-sequenzierung, ausge-
lesen. (3) Die se quenzen der einzelnen Fosmide werden bioinfor-
matisch assembliert. (4) Aus dem Gesamtgemisch väterlicher und
mütterlicher sequenzen werden die unterschiedlichen, heterozy-
goten, Basenpositionen identifiziert, die die entscheidende Infor-
mation für die Generierung der Haplotypen enthalten. (5) Diese
ermöglichen die bioinformatische separierung von überlappen-
den Fosmidsequenzen, die mittels eines „single Individual Haplo-
typing“ Algorithmus (Duitama et al., 2010) zu langen chromoso-

malen Haplotypsequenzen zusammengesetzt werden. (6) Diese
werden dann auf den jeweiligen Chromosomen verankert (suk et
al., 2011). Die robustheit dieser methode konnte durch ihre
Anwendung auf eine internationale referenz-Probe, das Kind
eines sogenannten „Hapmap Trios“, bestätigt werden (Duitama et
al., 2011). 

Durch Anwendung dieser methode wurde nun erstmalig ein
menschliches Genom nahezu vollständig in seine zugrundelie-
genden zwei einzelgenome zerlegt (suk et al., 2011). Dabei ist es
gelungen, mehr als 99% aller Varianten (single nucleotide Poly-
morphisms, snPs), insgesamt mehr als 3 millionen snPs, in ihren
konkreten Kombinationen jeweils einer der beiden Versionen
jedes Chromosoms zuzuordnen. Insgesamt unterschieden sich die
beiden Chromosomensätze an rund 2 millionen stellen. Im Beson-
deren konnten nahezu alle der nur in diesem Individuum vorkom-
menden und auch seltene Varianten einem konkreten molekula-
ren Haplotypen zugeordnet werden. somit wurde erstmals ein
Genom in seiner molekularen Individualität erfasst. Die Biolo-
gie von Genen und Genomen hat offensichtlich eine starke indivi-
duelle Komponente; so kommen 60 bis 75% der Gene in ihren
molekularen Formen so offenbar nur in diesem untersuchten men-
schen vor. Dies zeigt, wie wichtig die Bestimmung der molekularen
Haplotypen für individuelle funktionelle Genomik und individuali-
sierte medizin ist. 

17.861 Gene: Molekulare Diplotypen prägen das Bild 
Fast alle der 17.861 autosomalen, für Proteine kodierenden Gene
konnten getrennt für beide Chromosomenversionen entschlüs-
selt werden. Dabei wurde das regulatorische Umfeld dieser Gene
mit einer reichweite von bis zu 5,8 megabasen „upstream“ und
„downstream“ mit einbezogen. Die ergebnisse zeigen, dass rund
90% dieser Gene zwei unterschiedliche molekulare Formen
haben, die sich an mindestens zwei Basenpositionen unterschei-
den; somit ist die Bestimmung ihrer cis- versus trans-Konfiguratio-

Abb. 1: Fosmid Pool-basierte Methode zur “Next Generation“-Haplotypensequen-
zierung individueller Genome. Siehe ausführliche Beschreibung im Text. Abbildung
aus dem Originalartikel Suk et al., Genome Research 21: 1672-85 (2011) mit Erlaub-
nis des Journals verändert übernommen.
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nen unerlässlich. Die zwei Haplotypen eines Genes können sich in
expression, Transkription und Translation, sowie auf Proteinebene
unterscheiden. Im extremfall werden zwei unterschiedliche Pro-
teine unterschiedlich exprimiert. somit bietet sich ein nahezu
unbegrenztes spektrum an Kombinationsmöglichkeiten, Aus-
druck einer hohen Versatilität des Genoms und möglicher mecha-
nismen für die evolution phänotypischer Vielfalt, aber auch die
entstehung von Krankheitsprozessen.

Die „Zweisamkeit“ der Gene ist die regel, nicht die Ausnahme.
Fundamentale Fragen zu Art und Weise des Zusammenspiels bei-
der „Partner“ in der Ausführung der Genfunktion stellen sich: Wie
verhalten sich die beiden Genformen zueinander? Kooperieren sie
oder arbeiten sie gegeneinander? Wechseln sie sich ab? Welcher
Haplotyp ist krankheitsrelevant oder dominant und warum? Die
haploide Betrachtungsweise öffnet die Tür zu einem neuen For-
schungsfeld, der diploiden Biologie der Gene und Genome. 

Cis- oder trans-Position von Mutationen 
haben unterschiedliche Auswirkungen 
Um erste einblicke in die Bedeutung der Phase für Genfunktion
und Phänotyp zu gewinnen extrahierten wir 171 Gene, die minde-
stens zwei oder mehr schwere, funktionsverändernde mutationen
tragen, und untersuchten davon diejenigen 159, deren moleku-
lare Haplotypen wir bestimmen konnten (92%). In 86 der Gene
befanden sich die mutationen in cis-, in 73 in trans-Position. Für
mehr als die Hälfte, insgesamt 89 Gene, fanden sich vielfältige
Beziehungen zu Krankheiten und Pathophysiologie. Die mögliche
Bedeutung der Phase für die Krankheitsursachenforschung, Prä-
diktion, Diagnostik und eine individualisierte medizin läßt sich am
Beispiel des BRCA1-Gens veranschaulichen, das in mutierter Form
ein hohes risiko für Brustkrebs birgt. Der untersuchte Proband
trägt beide mutationen in cis-Position. er hat also noch eine
gesunde Version des Gens, die das risiko, die schwere und den Ver-

Abb. 2: „Haploide Landschaften“. Trennung einer 1,7 Megabasen langen genomischen Region auf Chromosom 19 in seine molekularen Haplotypen Mol Hap1 und Mol Hap2.
Die Unterschiede zwischen den beiden Haplotypen sind auf Nukleotid-Ebene dargestellt, die Basen farbkodiert. Die regulatorischen Motive unterscheiden sich durch einen
SNP. Auf der Ebene genomischer Organisation sind Gene, die zwei verschiedene molekularen Haplotypen haben, mit Rot und Grün schattiert; kodieren sie darüberhinaus zwei
unterschiedliche Proteine, sind sie dunkler eingefärbt und umrandet. Krankheitsbezogene Features (GWAS und OMIM) sind im untersten Abschnitt dargestellt. 
Abbildung aus dem Originalartikel Suk et al., Genome Research 21: 1672-85 (2011) mit Erlaubnis des Journals verändert übernommen.
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lauf einer Krebserkrankung unterschiedlich beeinflussen könnte.
Je nach Phase könnten also ganz unterschiedliche medizinische
und therapeutische Konsequenzen indiziert sein. Darüber hinaus
besteht die Chance, ein gesundes BRCA1-Gen an die nachkom-
men weitergeben zu können. Bei 49 der risikogene fanden sich die
mutationen in derselben Genkopie. 

MHC-Haplotypen: Schlüssel zum Transplantationserfolg
ein klassisches, klinisch relevantes Beispiel, wo die Kenntnis der
Phase über gesund oder krank, im extremfall über Leben oder Tod
entscheiden kann, ist die Bestimmung der hochvariablen huma-
nen Leukozyten-Antigene (HLA) in der Transplantationsmedizin.
Deren Genorte befinden sich im Haupthistokompatibilitätskom-
plex (mHC), der rund vier megabasen umfasst. mit seiner außer-
gewöhnlich hohen Dichte von Genen, die individuelle Gewebe-
merkmale, Immunerkennungs- und Abwehrmechanismen
be stimmen, sowie von Krankheitsgenen, die z.B. bei entzün-
dungs-, Infektions- und Autoimmunerkrankungen eine wichtige
rolle spielen, ist der mHC eine der wichtigsten regionen des
menschlichen Genoms. selbst wenn spender und empfänger
identische HLA-Allele aufweisen, kann das Transplantat eine
lebensbedrohliche Immunreaktion auslösen. entscheidend für
den Verlauf ist, dass auch die Haplotypen übereinstimmen, also
die spezifische Anordnung der hochvariablen HLA-Allele auf
jeder der beiden Chromosomenversionen. Diese über megaba-
sen hinweg korrekt zu bestimmen, ist aufgrund der enormen
genetischen Komplexität des mHC eine große Herausforderung.
mit der von uns entwickelten methode ist dies nun gelungen.
Insgesamt unterschieden sich die beiden mHC-Haplotypen
durch 10.079 snPs und Insertionen/Deletionen, darüber hinaus
wurden 221 neue Varianten identifiziert. Diese Unterschiede und
Varianten können weitere wichtige Hinweise für das „Tissue mat-
ching“ und immungenetische erkrankungen liefern. 

„Haploide Landschaften“: Auf dem Weg 
zu einer diploiden Genomik 
Funktionelle einheiten können sich über megabasen erstrecken.
sie bestehen oft aus Gruppen von Genen, die co-reguliert und 
-exprimiert werden. Da die meisten Gene in zwei unterschiedli-
chen molekularen Formen vorkommen ist es entscheidend, wel-
che der beiden Formen jeweils gemeinsam mit ihren regulieren-
den motiven auf einem Chromosom liegen. Die Trennung einer
genomischen region in ihre zugrundeliegenden molekularen
Haplotypen wird exemplarisch in Abb. 2 dargestellt, mit ihren
Unterschieden auf nukleotid-, Gen- und Proteinebene. Die so ent-
stehenden „haploiden Landschaften“ sind quasi die Blaupause für
die „Translation“ individueller genomischer Variabilität in das funk-
tionell aktive Genom. Insgesamt haben wir über 700 regionen mit
einer reichweite bis zu ~ 6.3 mb in ihre  „haploiden Landschaften“
aufgelöst und charakterisiert. Darunter befinden sich z.B. beson-
ders Gen-reiche regionen mit hohem Anteil an molekularen
Diplotypen (bis zu ~ 96%), wie das LRC/KIR Cluster in Kombination
mit vielen Zinkfinger-Genen auf Chromosom 19q13. Andere

regionen sind reich an diplotypen regulatorischen motiven,
Krankheitsgenen, individuellen und seltenen snPs (bis zu 26%)
oder GWAs signalen; insgesamt 1.218 davon wurden in haploi-
dem Kontext dargestellt. 

Diese Arbeit zeichnet ein erstes Portrait der „diploiden Hardware“
eines individuellen Genoms. sie setzt damit einen wichtigen start-
punkt auf dem Weg zu einer diploiden Biologie der Gene und
Genome, die auch neue Perspektiven für die Krankheitsursachen-
forschung und damit die individualisierte medizin eröffnen wird. 

Ressourcen
Die haploiden Genome stehen als „browsable tracks“ zur Verfügung:
Über UCSC: www.molgen.mpg.de/~genetic-variation/MaxPlanckOneUCSC
Über Ensembl: http://www.ebi.ac.uk/das-srv/easydas/MP1/das/sources
Sequenzdaten und „Single Individual Haplotyping“ Algorithmen sind über:
www.molgen.mpg.de/~genetic-variation/MaxPlanckOneData/ verfügbar.
Der Set von > 700 „Haploid Landscapes“ ist über www.molgen.mpg.de/~gene-
tic-variation/MaxPlanckOneLandscapes zugänglich.
Weitere Ressourcen (wie z.B. eine Liste von Genen > 400 kb –  2.1 Mb) 
siehe Originalpublikation http://genome.cshlp.org/content/early/2011/09/
02/gr.125047.111.full.pdf+html und http://genome.cshlp.org/content/suppl/
2011/08/03/gr.125047.111.DC1/Hoehe_GR_Supplementary.pdf
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Leukämie im Kindesalter
Jährlich erkranken in Deutschland etwa 600 Kin-
der an Leukämie. Diese Krankheit entsteht durch

die entartung unreifer weißer Blutzellen, die sich im Knochenmark,
dem ort der Blutbildung, ungehemmt vermehren. Die vorherr-
schende Leukämieform bei Kindern ist die akute lymphoblastische
Leukämie (ALL), die sich aus unreifen B- oder T-Zellen des blutbil-
denden systems entwickelt. Im erwachsenenalter dagegen ist die
ALL seltener, die dominierende Form ist hier die akute myeloische
Leukämie (AmL), die aus Vorläuferzellen einer anderen Zellreihe
des blutbildenden sys tems, der myeloischen reihe, entsteht.

Die Heilungsraten von Kindern mit ALL konnten in den letzten
Jahrzehnten kontinuierlich gesteigert werden, so dass gegenwär-
tig circa 85% der Patienten dauerhaft geheilt werden können. Die-
ser erfolg ist auf die fortwährende Verbesserung der Leukämiebe-
handlung durch so genannte Therapieoptimierungsstudien
zu  rück  zuführen. eine der führenden Gruppen in Deutschland, die
solche studien bei Kindern mit ALL durchgeführt hat und weiter-
hin durchführt, ist die Berlin-Frankfurt-münster (BFm) studien-
gruppe. Unter Beteiligung von vielen klinischen Zentren in ganz
Deutschland koordiniert die BFm Gruppe studien, in denen die Art
und die Intensität der Chemotherapie sowie der einsatz einer Kno-
chenmarktransplantation als stärkstes, aber nebenwirkungs -
reichs tes mittel im Kampf gegen die Leukämiezellen systematisch
ge prüft werden. Aus den studien wurden erkenntnisse über Fak-
toren gewonnen, die das rückfallrisiko eines Leukämiepatienten
vorhersagen. Diese prognostischen Faktoren werden heute einge-
setzt, um die Patienten zu Gruppen mit unterschiedlichem rück-
fallrisiko zusammenzufassen und die Intensität der Therapie die-
sem risiko anzupassen.

Rezidive einer akuten lymphoblastischen Leukämie 
im Kindesalter 
Trotz der therapeutischen erfolge erleiden etwa 20% der Kinder
mit Leukämie einen rückfall – ein rezidiv. nach einem rezidiv sind
die Heilungschancen der Kinder stark vermindert und liegen nur
noch zwischen 40% und 50%. eine besondere Herausforderung
bei der Behandlung des rezidivs ist das Auftreten von resistenzen
gegenüber der Chemotherapie. Analog der Therapie op ti mie -
rungs  studien zur erstbehandlung der ALL werden von der BFm
studiengruppe auch Untersuchungen bei Kindern mit ALL-rezidiv
durchgeführt, in denen der einsatz einer in Dosierung, Kombina-
tion und Abfolge intensivierten Chemotherapie und der Kno chen -
marktransplantation geprüft wird. Diese ALL-reZ BFm benannten
studien unter der Leitung von Prof. Dr. Günter Henze und Dr. Arend
v. stackelberg an der Kinderonkologie der Charité – Universitäts-
medizin Berlin, haben gezeigt, dass insbesondere vier Faktoren für
die Heilungschancen nach einem ALL-rezidiv entscheidend sind:
der so genannte Immunphänotyp, der die Leukämien der B- oder
T-Zellreihe zuordnet, der Zeitpunkt des Auftretens des rezidivs in
Bezug auf die erstbehandlung sowie der ort (Körperregion), an
dem das rezidiv auswächst [1]. ein T-Zell Immunphänotyp und ein
frühes Auftreten, unter Umständen noch während der erstbe-
handlung, sind ungünstig für eine erfolgreiche Therapie, während
das Auswachsen in einer Körperregion außerhalb des Knochen-
marks, zum Beispiel im zentralen nervensystem oder im Hoden,
die Prognose der Kinder eher günstig beeinflussen kann. ein neue-
rer, aber ebenfalls sehr aussagekräftiger Prognosefaktor bei Kin-
dern mit ALL-rezidiv ist das Ansprechen auf die frühe Chemothe-
rapie. Dafür wird die Abnahme der Leukämiezellen mit modernen
molekularbiologischen methoden (quantitativer PCr) so sensitiv

Ein alter Bekannter mit neuer Rolle: 
TP53 erlaubt eine verbesserte individuelle 
Risikoabschätzung bei der Behandlung 
von Kindern mit Leukämierezidiv
Die akute lymphoblastische Leukämie (ALL) ist die häufigste Krebserkrankung des Kindesalters. Trotz insgesamt guter
Behandlungserfolge erleiden ca. 20% der Patienten ein Rezidiv (Rückfall), nach dem die Heilungschancen und Überle-
bensraten stark vermindert sind. Durch die Entwicklung von risikoadaptierten Behandlungsprotokollen konnte die Pro-
gnose von Kindern mit ALL-Rezidiv zwar gesteigert werden, dennoch bleibt es ein wesentliches Ziel, das individuelle Risi-
ko der Patienten für Therapieversagen möglichst verlässlich vorherzusagen, um die Behandlungsformen noch optimaler
anpassen zu können. Eine Chance liegt hierbei in der Identifizierung von neuen, molekularen Faktoren und Signalwegen
in den Zellen, die auf das Ansprechen der Leukämiezellen auf die Chemotherapie und das Überleben der Patienten Ein-
fluss nehmen.

renate Kirschner-schwabe, Jana Hof, stefanie Krentz und Christian Hagemeier
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vermessen, dass noch eine Leukämiezelle unter 10.000 normalen
Zellen identifiziert wird. man spricht hierbei von der so genannten
minimalen resterkrankung (minimal residual disease, kurz mrD).
ein hohes mrD Level, dass heißt ein schlechtes Ansprechen auf die
Chemotherapie, geht häufig mit dem Auftreten eines weiteren,
zweiten rezidivs und damit einer ungünstigen Prognose einher [2].

Molekulare Marker für die Heilungschancen 
von Kindern nach einem ALL-Rezidiv
Die genannten prognostischen Faktoren Immunphänotyp, Zeit-
punkt und ort des rezidivs sowie mrD ermöglichen, dass Kinder
mit ALL-rezidiv verschiedenen risikogruppen zugeordnet wer-
den, die durch unterschiedliche Heilungschancen gekennzeichnet
sind und daher unterschiedlich intensive Therapien erhalten. Trotz
dieses erfolgs bedarf es einer weiteren Verfeinerung der risiko -
adaptierten Behandlung um die Heilungsraten von Kindern mit
ALL-rezidiv weiter zu steigern. In den letzten Jahren haben sich
insbesondere genetische Veränderungen in den Leukämiezellen
als sehr stabile marker für die Prognose von Kindern mit Leukämie
erwiesen. Dazu gehören die seit langem bekannten Umlagerun-
gen (Translokationen) zwischen Chromosomen (erbgutträgern),
die zur Fusion von zwei normalerweise nicht zusammen gehören-
den Genen führen, aber auch neu bekannt gewordene kleinere
Verluste von Genen, die die entwicklung und Zellteilung der Blut-
zellen regulieren. 

Das Tumorsuppressorgen TP53 ist ein solches Gen, das regu-
lierend in die Zellteilung aller Körperzellen und somit auch der
Blutzellen eingreifen kann. Ist es defekt, kann es zur ungehemm-

ten Zellvermehrung kommen. Bei etwa der Hälfte aller soliden
Tumoren (z. B. bei Darmkrebs) findet sich ein defektes TP53 Gen,
bei dem die sequenz verändert (mutation) und/oder von dem ein
Teil oder das Ganze verloren gegangen ist (Deletion). Diese TP53
mutationen und/oder Deletionen gehen oft mit einer schlechten
Prognose oder einem fortgeschrittenen Krebsstadium der betrof-
fenen Patienten einher. Wegen seiner herausragenden Bedeutung
in der onkologie wurde das vom TP53 Gen kodierte eiweiß p53 im
Jahr 1993 von der Zeitschrift Science als „molekül des Jahres“
gekürt [3].

obwohl die Bedeutung von TP53 Gendefekten bei soliden
Tumoren lange bekannt ist und in den letzten Jahren auch bei der
AmL im erwachsenenalter ihre relevanz für Chemotherapie  resis -
tenz und Therapieversagen der Patienten gezeigt wurde, blieb ihre
rolle bei Kindern mit ALL-rezidiv umstritten. Zwar wurden in der
Vergangenheit über 10 studien dazu durchgeführt, doch die er -
gebnisse bezüglich der Häufigkeit und relevanz von TP53 Gende-
fekten für die Behandlungsaussichten der Kinder waren sehr kon-
trovers. Dies lag vor allem an den kleinen Patientenzahlen, die in
keiner dieser Untersuchungen über 50 lag. Des Weiteren wurde
das TP53 Gen meist nicht systematisch auf die Beiden häufigen
genetischen Veränderungen, mutation und Deletion, untersucht.

Defekte des TP53Gens als Marker für 
Chemotherapieresistenz und Therapieversagen 
nach einem ALL-Rezidiv
Um die rolle von Defekten des TP53 Gen bei Kindern mit ALL-rezi-
div zu klären und ihre mögliche relevanz für Chemotherapie -

Abb. 1: Defekte des TP53 Gens bei Rezidiven der akuten lymphoblastischen Leukämie im Kindesalter. [A] Verlust (Deletion) von einer der zwei Kopien des TP53 Gens im Kern
einer Leukämiezelle (rot; grün zeigt eine Kontrolle), nachgewiesen durch eine fluoreszenzmarkierte Sonde (FISH). [B] Veränderung (Mutation) der TP53 Gensequenz im Erb-
gut von Leukämiezellen, bei der die Base Guanin (G) gegen Adenin (A) ausgetauscht wurde. [C] Der prozentuale Anteil von Mutationen und/oder Deletionen im TP53 Gen ist
bei Rezidiven aus der B-Vorläufer Zellreihe (blau) mit 12% doppelt so hoch wie bei denen aus der T-Zellreihe (6%; türkis). [D] Innerhalb der B-Vorläufer ALL Rezidive finden sich
Veränderungen des TP53 Gens am häufigsten bei Patienten mit einem hohen Risiko für ein Therapieversagen (blau). Sie kommen jedoch auch bei Patienten mit mittlerem
Risiko und gutem Ansprechen auf die Therapie vor (türkis) und sagen hier eine schlechte Heilungschance voraus.
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resistenz und Therapieversagen bei diesen Patienten zu prüfen,
haben wir im rahmen der ALL-reZ BFm Therapieoptimierungsstu-
die eine erneute, diesmal systematische studie mit einer hohen
Fallzahl von 265 Patienten durchgeführt (Hof et al. 2011, Journal of
Clinical Oncology 29: 3185-3193) [4]. Der einschluss einer so hohen
Zahl an Patienten wurde unter anderem ermöglicht durch eine seit
2000 verbesserte und standardisierte Bank mit Leukämieproben
von Kindern mit ALL-rezidiv im molekulargenetischen referenzla-
bor der ALL-reZ BFm Therapieoptimierungsstudie in der Klinik für
Kinderonkologie der Charité – Universitätsmedizin Berlin (Leitung
Dr. Cornelia eckert). Die studie wurde in einem Teilprojekt von
nGFn-Plus (Teilprojektleiterin Dr. renate Kirschner-schwabe)
inner halb des Verbundes Leukämien: Funktionelle und translatio-
nale studien zu akuten lymphoblastischen Leukämien im Kindes-
alter (Leitung: Prof. Dr. Christian Hagemeier) gefördert.

Unsere Untersuchung zeigte, dass bei Kindern mit ALL-rezi-
div sowohl Deletionen als auch mutationen des TP53 Gens auftre-
ten (Abbildung 1A und 1B). Zusammengefasst finden sich diese
TP53 Gendefekte bei etwa 12% der ALL-rezidive mit B-Vorläufer
Immunphänotyp und bei etwa 6% der rezidive mit T-Zell Immun-
phänotyp (Abbildung 1C). Dies erscheint zunächst nur ein gerin-
ger Anteil der Patienten zu sein. Vergegenwärtigt man sich jedoch
die molekulargenetische Heterogenität der ALL im Kindesalter, bei
der es so gut wie keine genetische Veränderung gibt, die bei mehr
als 30% der Patienten zu finden ist, so charakterisieren TP53
Defekte doch einen substantiellen Anteil der rezidivpatienten.
TP53 Gendefekte fanden sich in unserer studie besonders häufig
bei Kindern mit ALL-rezidiv, die auf Grund der etablierten klini-
schen Prognosefaktoren Zeitpunkt, ort und Immunphänotyp als
Hochrisikopatienten eingestuft wurden (Abbildung 1D). Auch
waren TP53 Gendefekte mit dem Auftreten von Chemotherapie-
resistenz assoziiert. Interessanterweise traten TP53 Gendefekte
aber ebenso, wenn auch in etwas geringerem Anteil, bei Kindern
auf, die nach Zeitpunkt, ort und Immunphänotyp nur ein mittleres
risiko für Therapieversagen hatten und gut auf die Chemothera-
pie ansprachen (Abbildung 1D). Diese Kinder mit geringem mrD
Level stellen gegenwärtig in der ALL-reZ BFm Therapieoptimie-
rungsstudie eine Patientengruppe dar, denen man eher gute Hei-
lungschancen zuschreibt. In dieser Gruppe können nun TP53 Gen-
defekte Patienten identifizieren, die trotz ihres guten Ansprechens
auf die Chemotherapie eine Behandlungsintensivierung zum Bei-

spiel durch eine Knochenmarktransplantation benötigen, um ihre
Heilungschancen zu steigern. Insgesamt erwiesen sich in unserer
Untersuchung somit mutationen und/oder Deletionen des TP53
Gens als signifikanter und unabhängiger marker für das Auftreten
von Chemotherapieresistenz und Therapieversagen bei Kindern
mit ALL-rezidiv. Dies wird noch einmal verdeutlicht durch die stark
verminderte Überlebenswahrscheinlichkeit von Kindern mit ALL-
rezidiv und TP53 Gendefekt im Gegensatz zu Patienten mit nor-
malem TP53 Gen in den Leukämiezellen (Abbildung 2).

Die prognostische Bedeutung von TP53 Gendefekten bei Kin-
dern mit ALL-rezidiv muss nun in einer weiteren, prospektiven
Untersuchung überprüft werden. sollte sich die starke Aussage-
kraft dieses markers bestätigen, kann er zukünftig die risikoab-
schätzung von Kindern mit ALL-rezidiv zusätzlich zu den etablier-
ten Prognosefaktoren ergänzen und zu einer Verbesserung der
risikoadaptation der Therapie beitragen. Ferner stellt das p53
eiweiß sowie der p53 signalweg in den Zellen ein Angriffsziel für
neuere, alternative Krebstherapeutika dar, die auf Grund der
Bedeutung von p53 bei vielen Krebsarten entwickelt werden [5]
und von denen möglicherweise auch Kinder mit ALL-rezidiv, ins-
besondere solche mit resistenz gegen die konventionelle Chemo-
therapie, profitieren könnten.
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Abb. 2: Überlebenswahrscheinlichkeit von Kindern mit normalem und defektem TP53 Gen nach einem ALL-Rezidiv. Für Kinder mit TP53 Defekt in den Leukämiezellen liegt die
Chance nach der Rezidivbehandlung 6 Jahre ohne ein weiteres Ereignis (z. B. ein zweites Rezidiv) zu überleben nur bei 9% [A]. Die Chance dieser Kinder überhaupt nach einem
Rezidiv zu überleben beträgt knapp 35% [B]. Grafiken verändert nach Hof et al. 2011, Journal of Clinical Oncology 29: 3185-3193 [4].
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Der Schneckenklee Medicago truncatu-
la ernährt sich im wahrsten Sinn des
Wortes von Luft: Er holt sich mit Hilfe
von Bakterien den Stickstoffdünger
aus der Atmosphäre. Ein internationa-
les Forscherteam unter Beteiligung
der Universität Bonn und des Max-
Planck-Instituts für Pflanzenzüch-
tungsforschung in Köln hat das Genom
dieser Pflanze sequenziert, um die
Gene zu finden, die für ihre besondere
Fähigkeit verantwortlich sind. Eine
Verdopplung des Genoms vor etwa 58
Millionen Jahren scheint entscheidend
für die Ausprägung dieser nützlichen
Eigenschaft gewesen zu sein. 

Der schneckenklee Medicago trunca-
tula hat wie andere Hülsenfrüchtler eine
ganz besondere Fähigkeit: er holt sich
den stickstoffdünger, den er braucht, aus
der Luft. Dabei helfen ihm Bakterien (rhi-
zobien), die in speziellen Knöllchen an der
Pflanzenwurzel leben. „Diese mikroorga-
nismen haben die Fähigkeit, den Luft-
stickstoff zu binden und für den schne -
ckenklee verfügbar zu machen“, sagt Hei-
ko schoof vom Institut für nutzpflanzen-
wissenschaften und ressourcenschutz
der Universität Bonn. Der schne ckenklee
und die rhizobien profitieren beide von
der Lebensgemeinschaft: Die Pflanze
erhält den begehrten stickstoffdünger
und kann dadurch auch auf nährstoffar-
men standorten gedeihen, die Bakterien
werden durch Ausscheidungen der Klee-
wurzel angelockt und ernährt.

schon seit langem fragt sich die Wis-
senschaft, warum die meisten Hülsen-
früchtler (Fabaceae) über stickstoff bin-
dende Wurzelknöllchen verfügen, wäh -
rend die meisten anderen Pflanzenfamili-
en allein auf die nährstoffe im Boden
angewiesen sind. ein internationales
Team aus 30 Wissenschaftlern unter Be -
teiligung der Universität Bonn und des
max-Planck-Instituts für Pflanzenzüch-
tungsforschung in Köln hat deshalb nun
das erbgut des schneckenklees genauer
untersucht. „Bei der sequenzierung der
Gene von Medicago truncatula entdeck-
ten wir etliche erbgutabschnitte, die sich
sehr ähnlich sind und gleich zweifach vor-
liegen“, sagt der Bioinformatiker schoof
von der Universität Bonn, der als Gastfor-
scher auch am mPI in Köln arbeitet. „Wir
haben klare Hinweise darauf, dass sich vor
etwa 58 millionen Jahren das erbgut der

Pflanze verdoppelt hat.“ solche Dopplun-
gen konnten etwa bereits auch bei der
Ackerschmalwand (Arabidopsis thaliana)
festgestellt werden. Im schneckenklee,
wie die Forscher nun fanden, stehen aber
besonders viele doppelt vorliegende
Gene im Zusammenhang mit den stick-
stoff bindenden Wurzelbakterien.

solche Genomduplikationen wer-
den – nicht nur in Pflanzen – häufiger
beobachtet. Wie sie genau entstehen, ist
noch nicht geklärt. „Was zunächst wie ein
Unfall klingt, hat für den schneckenklee
aber klare Vorteile“, sagt der Bioinformati-
ker. ein erbgutsatz steht dann der evoluti-
on zur Verfügung und kann durch Verän-
derung neue Anpassungen an die
Umwelt hervorbringen. Der zweite erfüllt
dann quasi die Funktion einer siche-
rungskopie. Falls die Veränderung eines
Proteins seine ursprüngliche Funktion
zerstört, kann diese von der „sicherungs-
kopie“ weiter erfüllt werden. Das verän-
derte Protein bleibt dann erhalten, falls
seine neue Funktion vorteilhaft ist.

Das Team des Bioinformatikers der
Universität Bonn, der zuvor am max-
Planck-Institut für Pflanzenzüchtungsfor-
schung eine nachwuchsgruppe leitete,
prognostizierte insbesondere die Funk-
tionen der einzelnen Gene. „Wir verglei-
chen die Gensequenzen mit bekannten
Proteinen“, berichtet schoof. Diese Protei-
ne kommen aus verschiedenen organis-
men und wurden auf ihre Funktion unter-
sucht. „ein solches Protein kann zum Bei-
spiel ein enzym sein, das im organismus
einen ganz bestimmten stoff umwan-
delt“, sagt der Bioinformatiker. mit seiner
Gruppe arbeitet er an methoden, um sol-
che bekannten Proteinfunktionen auf
unbekannte sequenzen zu übertragen.

Nur bestimmte doppelte Gene 
blieben übrig
„Im Lauf der evolution verschwinden vie-
le duplizierte Gene relativ schnell, sie sind
nicht notwendig für das Überleben der
Pflanze“, berichtet Prof. schoof.
„Hauptsächlich Duplikate, die eine neue
Funktion oder rolle entwickeln, bleiben
erhalten.“ Die Wissenschaftler fragten
sich anhand der vorhergesagten Protein-
funktionen, ob im schneckenklee be -
stimmte Proteine bevorzugt verdoppelt
vorliegen. Dies kann Hinweise geben,
welche Funktionen eine nützliche Anpas-

sung darstellten – so wie beim schne -
ckenklee die Fähigkeit, stickstoff binden-
de Bakterien einzubauen. „Die studie gibt
uns tiefe einblicke, wie Pflanzen solche
besonderen eigenschaften erwerben“,
sagt der Bioinformatiker.

noch handelt es sich um Grundla-
genforschung. „stickstoff ist von Anfang
an ein entscheidender Faktor in der land-
wirtschaftlichen nutzung von Pflanzen
gewesen“, sagt schoof. „Für die steige-
rung von erträgen und die nachhaltig-
keit, beispielsweise die entstehung von
klimaschädlichen Gasen, kann die Ver-
besserung der effizienz der stickstofffixie-
rung einen wesentlichen Beitrag leisten.“
Das erbgut des schneckenklees stellt
dabei eine entscheidende referenz dar,
welche die Forschung in verschiedenen,
vor allem auch landwirtschaftlich bedeu-
tenden Hülsenfrüchtlern erleichtert.

QuelleMPG, 17.11.2011

Originalpublikation Young, N D et al. (2011)
The Medicago genome provides insight into the
evolution of rhizobial symbiosis. Nature, Publis-
hed online 16.11.2011. DOI:10.1038/natu-
re10625
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Genom des Schneckenklees entschlüsselt
Verdopplung des Genoms dient der Pflanze als Sicherheitskopie

Der Schneckenklee Medicago truncatula ist eine
bedeutende Modellpflanze für die Symbiose von
Pflanzen mit Stickstoff-fixierenden Bakterien, den
Rhizobien (Foto: David Hansen, University of Minne-
sota).
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Toxine aus dem Bakterium Bacillus thuringiensis (Bt-Toxine) werden
im ökologischen und konventionellen Landbau gegen raupen
eingesetzt. Als Pflanzenschutzmittel versprüht oder in gentech-
nisch veränderten Pflanzen erzeugt, minimieren sie Fraßschäden
in Gemüse, mais oder Baumwollkulturen. Bt-Toxine sind seit 1938
im einsatz, seit 1996 wirken sie in transgenen nutzpflanzen erfolg-
reich gegen maiszünsler, maiswurzelbohrer, Baumwollkapsel-
wurm und die amerikanische Tabakeule − eine mottenart. Im Laufe
der Jahre haben sich Bt-resistente schädlinge im organischen und
konventionellen Landbau entwickelt. Wissenschaftler haben
daher die Bt-Toxine Cry1Ab und Cry1Ac in ihrer molekularen struk-
tur verändert, um die resistenz zu brechen. Die neuartigen Toxine
Cry1Abmod und Cry1Acmod wirken gegen fünf resistente rau-
penarten, darunter Kohlmotte, Baumwollkapselwurm und mais-
zünsler. Cry1Abmod und Cry1Acmod könnten allein oder in Kom-
bination mit anderen Bt-Toxinen im Pflanzenschutz eingesetzt
werden. 

Die entwicklung der modifizierten Bt-Toxine be ruht auf
ergebnissen zum Wirkmechanismus von Cry1Ab und Cry1Ac. War-
um haben die in B. thuringiensis natürlich vorkommenden Cry-Pro-
teine eine solche durchschlagende giftige Wirkung gegen viele
verschiedene pflanzenfressende Insekten? schon vor einigen Jah-
ren fanden Forscher im
Darm von raupen ein Bt-
Toxin bindendes Protein.
Die Bindung löst das Ab -
sterben der Darmzellen
und damit den schnellen
Tod der schädlinge aus. es
handelt sich um so ge -
nannte Cadherine. mutatio-
nen eines bestimmten Cad-
herins können raupen ge -
gen das Toxin resistent
machen. molekulare Analy-
sen zeigten, dass die Bin-
dung an Cadherin das ent-
fernen eines struktur -
elements im molekül, einer
so genannten alpha-Helix,
in den Cry-Proteinen bewirkt, was den Zelltod − wahrscheinlich
durch Cry-vermittelte Porenbildung in den Zellmembranen − aus-
löst. 

Wissenschaftler aus den Gruppen um David G. Heckel an der
Clemson University, south Carolina, UsA, und der Universität mel-
bourne, Australien, entdeckten dann, dass mutierte Cadherine
eine Bt-resistenz verursachen. sollten Cadherin-mutationen oder
die Abwesenheit von Cadherin zur resistenz bestimmter schäd-
linge geführt haben, müsste diese resistenz mittels Bt-Toxinen zu
brechen sein, die von vornherein die entscheidende alpha-Helix
nicht mehr aufweisen und folglich auch ohne Cadherin wirken
müssten. Cry1Abmod und Cry1Acmod, die von mexikanischen

Wissenschaftlern um mario soberón und Alejandra Bravo ent-
wickelt wurden, stellen exakt diese neuartigen Bt-Toxine dar.

"erstaunt waren wir allerdings über die ergebnisse unserer
experimente, in denen wir zwölf resistente und nicht-resistente
stämme aus fünf bedeutenden schädlingsarten überprüft haben:
Die neuen Bt-Toxine wirkten nämlich auch gegen stämme, deren
Bt-resistenz nicht auf Cadherin-mutationen basiert", so David G.
Heckel, Direktor der Abteilung entomologie am max-Planck-Insti-
tut für chemische Ökologie in Jena und Ko-Autor der studie.
Besonders auffallend war eine 350-fach stärkere Wirkung vergli-
chen mit den natürlichen Toxinen Cry1Ab und Cry1Ac gegen einen
Bt-resistenten maiszünsler und einen resistenten Kohlmotten-
stamm.

Dazu kam die ebenso interessante Beobachtung, dass die
neuen Toxine sich als effektiv gegen einen resistenten stamm der
amerikanischen Tabakeule (Heliotis virescens) erwiesen, der zwar
eine Cadherin-mutation besitzt, jedoch zusätzlich auch eine resi-
stenzvermittelnde mutation in einem molekularen Transportpro-

tein aufweist. Umgekehrt
wirkten die neuen Toxine
nur schwach gegen einige
stämme, deren die Bt-resi-
stenz nur auf verändertem
Cadherin beruht. 

Würden sich die bei-
den neuartigen Bt-Toxine
im Landbau als brauchbar
erweisen, so sollten ver-
schiedene Bt-Toxine in
Kombination eingesetzt
werden, um den Landwir-
ten eine sichere Wirkung
gegen Fraßschädlinge zu
garantieren. Auch sind sich
die Biologen darüber einig,
dass maßnahmen zur Ver-

minderung des Auftretens resistenter schädlinge konsequent ein-
gehalten und die Landwirte darüber ausführlich informiert wer-
den sollten. Dazu gehören vor allem die Anwendung un -
terschiedlicher Pflanzenschutzmittel gegen Insektenfraß, Frucht-
folgen und ein paralleles Aussäen von nicht-Bt-Pflanzen in Feldern,
in denen transgene Bt-sorten zum einsatz kommen.

Kontakt
Dr. Jan-W. Kellmann
mPI für Chemische Ökologie Jena
e-mail: jkellmann@ice.mpg.de

Originalpublikation Tabashnik, BE et al. (2011). Efficacy of genetically modi-
fied Bt toxins against insects with different genetic mechanisms of resistance.
NATURE Biotechnology. doi: 10.1038/nbt.1988.

Neue Bakterien-Toxine gegen 
resistente Pflanzenschädlinge
Wissenschaftler aus USA, Mexiko, China und Deutschland entwickeln Bt-Toxine, 
mit denen auch resistente Maiszünsler bekämpft werden können.

Jan-W. Kellmann

Der Baumwollkapselwurm Helicoverpa
armigera ist ein klassisches Target für Bt-Pro-
teine, etwa in transgener Baumwolle (Foto:
Suyog Kuwar, MPI für Chemische Ökologie).

Die neuen Bt-Proteine wirken auch bei resi-
stenten Larven der Amerikanische Tabakeu-
le Heliothis virescens (Foto: Melanie Marr,
MPI für Chemische Ökologie).
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Einer Forschergruppe des Biodiversi tät
und Klima Forschungszentrums (BiK-F)
ist es gelungen, das Erbgut des Braun-
bären vollständig zu entziffern. Sie
kooperierten dabei mit dem norwegi-
schen Forschungsinstitut Bioforsk und
dem chinesischen Unternehmen BGI,
dass sich auf Genom-  Se  quenzierung
spezialisiert hat. Die Daten sollen nun
mit den kürzlich veröffentlichten Erb-
gutinformationen von Eisbären und
Pandabären verglichen werden. Damit
könnte das Erbgut des Braunbären aus-
schlaggebend wer den, wenn es darum
geht, herauszufinden, welche Gene für
die Anpassung an Umweltbedingun-
gen entscheidend sind.
Braunbären (Ursa arctos) sind gewaltige
Tiere: die riesen sind – gemeinsam mit
dem eisbär (Ursa maritinus) – die größten
Landraubtiere der Welt. In einem der
ersten deutschen säugetiergenom-Pro-
jekte wurde das Genom dieses beein-
druckenden Tieres nun vollständig entzif-
fert. Als „Pilot-Bär", wie er von den For-
schern genannt wird, diente ein männli-
cher Braunbär, der im Pasviktal im nördli-
chen norwegen lebte. Die erbinformati-
on soll nun die genetische Forschung an
den Bären befördern. Dazu trägt bei, dass
ein Kooperationspartner des Projekts –
die chinesischen Genomsequenzierer
von BGI – vor kurzem das vollständige
erbgut des eisbären veröffentlicht hat.
Axel Janke, Leiter der For schergruppe am
BiK-F, erläutert die Bedeutung der Daten:
„Wir haben jetzt den Bauplan vom Braun-
bären und eisbären. Das ist eine hervorra-
gende Basis, um die genetische Anpas-
sung dieser Arten an unterschiedliche Kli-
mabedingungen zu erforschen. Außer-
dem können mit den vorliegenden erb-
gutinformationen neue Fragen zur Biolo-
gie der Bären untersucht werden, um die-
se großartigen Tiere besser verstehen
und schützen zu können."

Anpassung an unterschiedliche 
Klimabedingungen
Das Braunbär-erbgut ist für die Wissen-
schaftler so interessant, weil er ein naher
Verwandter des eisbärs ist – eine der

bekanntesten vom Klimawandel bedroh-
ten Arten. Wie BiK-F-Forscher vor kurzem
herausfanden, entstanden die beiden
Arten vor fast einer million Jahren aus
einem gemeinsamen Vorfahren und sind
als Arten bedeutend älter als bisher ange-
nommen. „Der Vergleich ihres erbguts
wird daher viel darüber aussagen, wie sie
es jeweils geschafft haben, sich an die ver-
schiedenen klimatischen Bedingungen
ihrer Lebensräume anzupassen.“, meint
Axel Janke, und fährt fort „Die Bären sind
sehr gute studienobjekte um nachzuvoll-
ziehen, welche genetische Ausstattung
es einem säugetier ermöglicht, in der Ark-
tis oder in der gemäßigten Klimazone 
zu überleben. Der Genvergleich von
mensch, neandertaler und schimpanse
hat uns bereits wichtige einblicke in die
evolution verschafft. Die Bären sind nun
die zweite Gruppe von säugetieren, in
denen nahezu vollständige Genome von
nahen Verwandten analysiert werden
können. Damit wird der „Pilot-Bär“ aus
dem Pasviktal für die Wissenschaft
unsterblich".

Für die Frankfurter Forscher ist das
Braunbär-Genom der Ausgangspunkt für
eine reihe von Gen-Analysen der spezies,
wie Axel Janke betont: „Im erbgut des
Braunbären ist die Geschichte der Art ver-
ewigt, aber es wird Jahre dauern, sie voll-
ständig zu rekonstruieren. selbst beim
menschen, von dem es mehrere komplett
entschlüsselte Genome und mehrere mil-
lionen von anderen sequenzen und me -
dizinische Daten gibt, hat die Genomfor-
schung gerade erst begonnen. Trotzdem
treibt die vergleichende Genanalyse der
medizin dieses Feld voran und wir profi-
tieren von deren Techniken.“ 

Genom ermöglicht Studien 
zur Verbreitung des Braunbärs
neben einem besseren Verständnis der
genetischen Anpassung an die Umwelt
soll das Braunbär-Genom auch zu einem
besseren schutz der Braunbären beitra-
gen. „Anhand der Daten können wir neue
genetische marker entwickeln, die für
den schutz und das management der Art
dringend benötigt werden", so Dr. Hans

Geir eiken, dessen Institut Bioforsk skan-
dinavische und russische Braunbärenpo-
pulationen überwacht. es gibt bereits
eine reihe von studien an mütterlich ver-
erbten mitochondrialen Genen, anhand
derer die Populationsgeschichte und
migrationsmuster der Weibchen studiert
werden. Im Gegensatz dazu sind bisher
keine relevanten Genmarker aus dem Y-
Chromosom der männlichen Tiere be -
kannt, um spezifisch auch deren Verbrei-
tung und Wanderungen zu untersuchen.
„Viele der sequenzierten säugetier-Ge no -
me stammen von weiblichen Tieren. Die
männlichen Y-Chromosom-sequenzen
fehlen“, erläutert Hans Geir eiken. Das
jetzt vorliegende Genom eines männli-
chen Braunbären schließt diese Lücke
und erlaubt zusätzliche Untersuchungen
an der Populationsgenetik von männli-
chen Tieren. sobald ein vorläufiger Ge -
nom-Zusammenbau und die ersten Ana-
lysen vorliegen, werden eiken und sein
Team daher mit den Arbeiten beginnen.

Das vollständige säugetiergenom
bietet darüber hinaus umfangreiches ma -
terial für weitere genetische und evoluti-
onsbiologische studien – beispielsweise
zu den sogenannten „springenden Ge -
nen“ (Transposons). obwohl in der regel
ein Drittel bis zur Hälfte der DnA eines
säugetiers aus diesen nicht-kodierenden
sequenzen besteht, sind deren Auswir-
kungen auf die Genfunktion, evolution
und Anpassung einer Art noch unbe-
kannt, weil bisher oft nur einzelne Loci
(Genorte) untersucht werden konnten,
aber selten ganze Genome von nahe ver-
wandten Arten. 

sequenziert

Forscher entschlüsseln 
Erbgut des Braunbären 
Einblick in genetische Anpassung an Klimawandel erwartet

Das Genom des Braunbären (Ursa arctos) wurde
jetzt entschlüsselt. Die Forscher erhoffen sich Ein-
blick in eine mögliche Anpassung des nahe ver-
wandten Eisbären (U. maritinus) an den Klimawan-
del (Foto: Alexander Kopatz, Bioforsk).
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Ein internationales Forscherteam –
angeführt von Wissenschaftlern der
Universität Tübingen und der McMa-
ster University in Kanada – hat das
Genom des Erregers des Schwarzen
Todes entschlüsselt, einer der verhee-
rendsten Epidemien der Menschheits-
geschichte. Es gelang den Forschern
erstmalig das komplette Genom eines
historischen Krankheitserregers zu re -
konstruieren. Dadurch kann man nun
Veränderungen in der Evolution und
der Virulenz des Pathogens zurückver-
folgen. Die Studie –die in dieser Woche
im Wissenschaftsjournal Nature online
publiziert wird – könnte zu einem bes-
seren Verständnis der Evolution mo -
derner Infektionskrankheiten füh ren. 
In einer weiteren kürzlich publizierten
studie beschrieb das Team einen neuen
methodischen Ansatz, winzige DnA-
Fragmente des Krankheitserregers der
Pest aus mittelalterlichen skeletten anzu-
reichern. sie konnten damit bestätigen,
dass Yersinia pestis-Bakterien für den
schwarzen Tod verantwortlich waren. Bei
dieser epidemie kam im mittelalter in nur
fünf Jahren, zwischen 1347 und 1351, die
Hälfte aller europäer ums Leben. „Um zu
verstehen, warum die mittelalterliche
Pest so katastrophale Auswirkungen
hatte, entschlüsselten wir nun das
gesamte erbgut des mittelalterlichen
Pesterregers mit Hilfe neuester DnA-
sequenziermethoden“, erklärt Johannes

Krause, Juniorprofessor an der Universität
Tübingen und spezialist für Paläogenetik.
„Die genetischen Informationen zeigen
uns, dass der mittelalterliche Peststamm
der Vorläufer aller heute noch vorkom-
menden Pestbakterien ist. Jeder heutige
Pestausbruch auf der erde geht auf einen
direkten nachfahren der mittelalterlichen
Pest zurück“, fügt Hendrik Poinar hinzu,
einer der Hauptautoren dieser studie.
„mit einem besseren Verständnis und
direkten Blick in die evolution dieses töd-
lichen Krankheitserregers betreten wir
eine neue Ära der erforschung von Infek-
tionskrankheiten.“ Die direkten nachfah-
ren der mittelalterlichen Beulenpest exi-
stieren bis heute und töten in etwa 2000
menschen jährlich.

Für die studie wurden menschliche
Überreste von Pestopfern untersucht, die
auf dem Londoner Pestfriedhof 'east
smithfield' bestattet worden waren. Da -
für wurden Proben aus den Zähnen von
fünf ske-letten verwendet, die bereits
positiv auf die Anwesenheit von Y. pestis
getestet worden waren. Die Pathogen
DnA wurde mit einer methode des „mole-
kularen Angelns“ spezifisch angereichert,
um so den Hintergrund aus menschlicher
DnA und der von Pilzen und anderer Bak-
terien zu verringern. Die Wissenschaftler
fanden heraus, dass sich in 660 Jahren
evolution relativ wenige Veränderungen
im Genom des Pesterregers ereignet
haben. ob diese Veränderungen zu der
beobachteten höheren Virulenz der
historischen Pest im Vergleich zu moder-
nen Pesterregern führten, bleibt jedoch
ungeklärt. „Im nächsten schritt wollen wir
herausfinden, warum die mittelalterliche
Pest so tödlich war“, sagt Poinar. 

Wichtige technische Fortschritte in
der DnA-Anreicherung und -sequenzie-
rung haben die Bandbreite der methoden
zur genetischen Analyse historischer Pro-
ben dramatisch erweitert und eröffnen
neue Horizonte im Verständnis für das
entstehen und Wiederauftauchen von
Krankheiten.

Der historische Kontext der in der
studie untersuchten menschlichen Über-
reste mit einer genauen Datierung auf

das Jahr 1349 erlaubte es den Forschern,
das maximale Alter des gemeinsamen
Vorfahren aller Pesterreger zu bestim-
men. Den Ursprung der Pest sehen die
Forscher in ostasien im 13. oder 14. Jahr-
hundert. Die Forscher vermuten, dass
frühere Pestausbrüche wie die Justiniani-
sche Pest, die im 6. Jahrhundert mehr als
100 millionen menschen weltweit tötete,
wahrscheinlich von einem anderen, bis-
her nicht identifizierten Pathogen verur-
sacht wurden.

„mit unserer neuen methodik sollte
es möglich sein, die erbinformation der
Krankheitserreger unterschiedlicher his -
to rischer epidemien zu untersuchen“,
sagt Krause. „so können wir einen einblick
in die evolution von menschlichen Patho-
genen und deren einfluss auf historische
ereignisse bekommen. Gleichzeitig zei-
gen uns die ergebnisse zur mittelalterli-
chen Pest, welch katastrophale Auswir-
kungen ein Pathogen haben kann, wenn
es erstmalig beim menschen in erschei-
nung tritt.“

Originalpublikation Bos, KI et al. (2011) A draft
genome of Yersinia pestis from victims of the
Black Death. Nature 478, pp. 506–510 (27 Octo-
ber 2011). doi:10.1038/nature10549

Yersinia pestis im Fluoreszenz-Mikroskop mit Flu-
oreszenz-markiertem Antikörper gegen ein Kapsel-
Antigen (Foto: CDC).

Durch den "Schwarzen Tod"  kamen im Mittelalter in
nur fünf Jahren die Hälfte aller Europäer ums Leben
(Bild: Die Pest von Arnold Böckling, 1898).

sequenziert

Genom des Schwarzen Todes 
vollständig rekonstruiert
Neues Verständnis der Evolution menschlicher Infektionskrankheiten
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Die Synthetische Biologie ist das jüngste 
Forschungsfeld im Bereich der modernen Biologie
sie verbindet eine ingenieurswissenschaftliche sichtweise mit den
methoden der molekularen Biologie. seit Craig Venter im Jahr
2007 ein künstliches Genom vorstellte, wird vermehrt auch öffent-
lich über die Chancen und risiken der synthetischen Biologie dis-
kutiert. An dieser stelle soll darauf hingewiesen werden, dass die
synthetische Biologie kein künstliches Leben erschafft, sondern
die methoden der Genetik, Informatik und Chemie nutzt, um
bereits vorhandene biologische Bausteine neu miteinander zu
kombinieren. Der iGem–Wettbewerb (international Genetically
Engineered Machine Competition) bietet studenten die möglichkeit
sich selbstständig in diesem neuen Bereich der Life sciences zu
beteiligen. Durch die Verwendung standardisierter DnA-Bau-
steine, den sogenannten BioBricks, verwirklichen die nachwuchs-
forscher jedes Jahr eine Vielzahl ihrer kreativen Ideen im Bereich
der synthetischen Biologie. Die standardisierten biologischen
Bausteine bieten den Vorteil der einheitlichen Handhabung, ver-
besserter Planbarkeit sowie der besseren Voraussage von ergeb-
nissen. Die Wettbewerbsprojekte reichen von bakteriellem Blut
über leuchtende Bakterien als Biosensoren für schadstoffe und
Umweltgifte aller Art bis hin zur molekularen Fließbandproduk-
tion. Dabei ist nicht nur die molekularbiologische, praktische
Arbeit zu leisten, sondern auch fachfremde Themen wie Logistik,
mittelakquise, organisation und Öffentlichkeitsarbeit müssen
erfolgreich bestritten werden. Der Wettbewerb wird jährlich am

renommierten Massachusetts Institute of Technology (mIT) ausge-
tragen. nach anfänglich fünf Teams im Jahr 2004 nahmen dieses
Jahr 160 Teams aus aller Welt an dem Wettbewerb teil. Die Fülle der
Teams wurde durch erstmaliges Ausrichten von regionalen Halbfi-
nalen in Amerika, Asien und europa reduziert, so dass letztlich 60
Teams das Finale am mIT erreichen konnten. Die Projekte werden
nicht nur auf ihren biologischen Hintergrund und ihre praktische
Durchführung geprüft. eine internationale expertenjury aus mehr
als 50 Wissenschaftlern analysiert die Ideen und die Umsetzung
auf biologische, ökonomische und sicherheitstechnische An -
wend barkeit. Dabei wird vor allem bewertet, wie kreativ, durch-
dacht und nützlich die Projektideen sind, und weniger, ob diese bis
zur marktreife umgesetzt wurden. 

Das Bielefelder Team 
(Fig1) konnte sich mit einem zellfreien Biosensor für das Umwelt-
gift Bisphenol A (BPA) gegen die Konkurrenz erfolgreich behaup-
ten. BPA wird in der Herstellung verschiedenster Polykarbonate
und Plastikstoffe eingesetzt. es befindet sich in vielen Produkten
des täglichen Bedarfs wie zum Beispiel in CDs, DVDs, Konserven-
dosen, Kassenzetteln oder Babyflaschen. einmal in den Körper
gelangt, verhält sich BPA analog zu dem weiblichen sexualhormon
Östrogen. Des Weiteren steht die substanz in Verdacht die Hirn-
entwicklung zu stören. Auf Grund dieser Tatsache ist BPA bei der
Produktion von Babyflaschen innerhalb der eU und Kanada verbo-
ten. Das Bielefelder Team möchte diesen Gefahrstoff mit einem all-

Mit Synthetischer Biologie 
gegen Gift in Babyflaschen
Bielefelder Studenten verteidigen Goldmedaille beim renommierten Wettbewerb der Synthetischen Biologie iGEM (inter-
national Genetically Engineered Machine Competition) am Massachusetts Institute of Technology (MIT) in Boston. Das 
Bielefelder Team gehört mit ihrem Beitrag zur Herstellung eines zellfreien Biosensors zu den besten 16 aus 160 Teams des
diesjährigen Wettbewerbs.

nils-Christian Lübke, nikolas Kessler, Armin neshat, Katharina Thiedig

Abb. 1: Das Bielefelder Team mit Be -
treuern: (hintere Reihe von links nach
rechts) Robert Braun, Jonas Aretz,
Manuel Wittchen, Anna Drong, Armin
Neshat, Katharina Thiedig, Nikolas
Kessler, Matthias Eder, Dominik Chole-
wa, Panagiotis Papavasiliou, Nils-Chri-
stian Lübke; (vordere Reihe von links
nach rechts) Timo Wolf, Michael Lim-
berg, Jan Schwarzhans, Christian
Rückert, Simon Schäper, Maurice
Telaar; (nicht im Bild) Dr. Jörn Kalino-
wski, Frederik Walter

Treffen
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tagstauglichen schnelltest im Haushalt sichtbar machen. Anwen-
der sollen einen zellfreien Biosensor über nacht in Babyflaschen
inkubieren können, um am nächsten Tag die BPA-Konzentration
anhand eines sichtbaren Lichtsignals ablesen zu können. Die Pro-
jektidee lässt sich in drei Unterprojekte teilen: den Abbau von BPA,
die erzeugung des Lichtsignals und die zellfreie Immobilisierung
des Biosensors (Fig3). Die studenten extrahierten die notwendi-
gen enzyme für den BPA-Abbau aus den Bakterien Sphingomonas
bisphenolicum A01 und Escherichia Coli Top10. Die enzyme bilden
eine elektronentransportkette, welche elektronen von nADH auf
BPA überträgt. Das nADH dient hierbei als elektronendonor, wel-
cher selbst zu nAD+ oxidiert wird. Für diese reaktion konnten die
nachwuchsforscher durch erstellen eines Dreifachfusionsproteins
eine vollständig artifizielle elektronentransportkette etablieren
und so die Abbaurate im Vergleich zur reaktion mit den einzelnen
enzymen deutlich erhöhen. Zudem wurde nachgewiesen, dass die
reaktion hochspezifisch für BPA ist. Das entstehende nAD+ wird
zur erzeugung eines Lichtsignals genutzt. Hierfür wird eine Ligase
und eine DnA-struktur, molekulares Leuchtfeuer (molecular bea-
con) genannt, verwendet. Der molecular beacon besteht aus einem
einzelstrang DnA-stück, welches eine schleife ausbildet, sodass

seine beiden enden aneinander lagern. ein Fluorophor und ein
Quencher sind jeweils an eines der enden gebunden. In diesem
Zustand der räumlichen nähe unterbindet der Quencher das
Lichtsignal des Fluorophors (Fig2). An dieser einzelstrangstruktur
lagern außerdem zwei kleine DnA-stücke, die durch eine Lücke
getrennt sind. Die ins system eingebrachte nAD+-abhängige
Ligase nutzt das entstandene nAD+, um diese Lücke zu schließen.
Der als schleifenförmiger einzelstrang vorliegende molecular bea-
con wird dadurch zu einem Doppelstrang erweitert und geht von
der geschlossenen in eine offene struktur über. Diese neue, lineare
struktur schafft eine räumliche Distanz zwischen dem Fluorophor
und dem Quencher. nun kann der Fluorophor mittels Lichtenergie
angeregt werden und sendet ein signal aus. Dieses signal korre-
liert mit der menge an produziertem nAD+ und zeigt somit an, ob
BPA erkannt und abgebaut wurde. Die Kopplung von abbauenden
enzymen und dem Lichtsignal wurde mit einer nAD+-erzeugen-
den reaktion von Pyruvat zu L-Lactat getestet. Der machbarkeits-
nachweis (proof of concept) hierzu konnte erfolgreich durchge-
führt werden. 

Die Bielefelder studenten konnten also nicht nur den Abbau
von Bisphenol A durch erstellen eines Dreifachfusionsproteins ver-
bessern, sondern sind auch in der Lage die aus der Konformations-
änderung des molecular beacons resultierende Fluoreszenz mittels
LeDs anzuregen und für das bloße Auge sichtbar zu machen.

Der letzte Teil des Projekts 
befasst sich mit der Immobilisierung des Biosensors, um einen zell-
freien einsatz zu ermöglichen. Hierfür wurden oberflächenpro-
teine aus Bakterien isoliert. Diese sogenannten s-Layer Proteine
können sich selbst an bestimmten oberflächen zu dreidimensio-
nalen geometrischen Formen assemblieren. Die so geformten
strukturen weisen eine exakte geometrische einheit mit definier-
ten Abständen zwischen den einzelnen Proteinen auf. Die s-Layer
konnten im Verlauf des Bielefelder Projekts auf kleine Glaskügel-
chen immobilisiert werden. Die auf diese Weise präparierten
Kügelchen können in weiteren experimenten mit den BPA-abbau-
enden und den Lichtsignal-erzeugenden enzymen gekoppelt
werden. Aufgrund der zeitlichen Limitierung des Wettbewerbs
konnte ein kompletter sensor noch nicht getestet werden. Die
nachwuchsforscher konnten aber alle drei Teilprojekte sowie die
Kopplung von Abbauenzyme und dem Lichtnachweis bis zum
Finale fertigstelligen.

Darstellung der Funktionsweise des molecular beacon. Die schleifenförmige Struk-
tur des beacons ist rechts dargestellt. Der Fluorophor und das Quenchermolekül
befinden sich in räumlicher Nähe, so dass die Fluoreszenz vom Quencher unter-
drückt wird. Wenn die Ligase unter NAD+ Verbrauch die Lücke (Nick) schließt, ver-
ändert sich die räumliche Konformation des beacons und der Fluorophor kann
angeregt werden.

Fig3: Schematische Darstellung des Bielefel-
der Projekts. Die Enzyme Cytochrome P450
(CYP, bisdB), Ferredoxin (Fd, bisdA) und eine
Ferredoxin-NAD+ Oxidoreduktase (FNR)
sind für die Elektronentransportkette von
NADH zum BPA verantwortlich. Das so ent-
standene NAD+ wird von der Ligase (LigA)
genutzt, um den molecular beacon aus sei-
ner geschlossenen in die offene Form zu
übertragen. Alle Enzyme sind über S-Layer
Proteine definiert auf einem Glaskügelchen
immobilisiert worden (unten rechts schema-
tisch dargestellt).
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Die „ProkaGENOMICS 2011 – 5th European Conference on Pro-
karyotic and Fungal Genomics“ war die fünfte Veranstaltung
dieser Tagungsreihe und damit auch ein kleines Jubiläum.
Vom 18. bis 21. September 2011 fanden mehr als 380 Wissen-
schaftler aus 25 Nationen den Weg nach Göttingen. Veranstal-
ter der Konferenz waren die bundesweiten Forschungsinitiati-
ven „GenoMik-Transfer“ und „Medizinische Infektionsgeno-
mik“, die vom Bundesministerium für Bildung und Forschung
gefördert werden. In 59 wissenschaftlichen Vorträgen und
154 Posterpräsentationen wurden die enormen Fortschritte
bei der funktionellen Genomanalyse von Mikroorganismen
präsentiert. Erstmals war auch die Forschung an Pilzen in die
Veranstaltung einbezogen.

Bei der Eröffnungsveranstaltung 
ging es jedoch zunächst um die exoten unter den mikroorganis-
men – die Archaeen –, also mikroorganismen, die unter extrem-
sten Bedingungen leben und sich vermehren können. Prof. John
reeve von der ohio state University (Columbus, oH/Us) referierte
in einem spannenden Vortrag über seine Arbeiten mit Thermococ-
cus kodakarensis. Der natürliche Lebensraum von T. kodakarensis
sind hydrothermale Quellen in der Tiefsee oder heiße schwefel-
quellen, seine Wohlfühltemperatur liegt daher bei etwa 86°C. ent-
sprechend „besonders“ ist auch der
stoffwechsel, was ihn für die Wissen-
schaft und gerade auch für industri-
elle Belange hochinteressant macht:
zu erwarten sind robuste, einzigartige
enzyme und stoffwechselwege.
obwohl die genetische manipulation
von Archaeen generell erst vor
Kurzem etabliert wurde, hat sich T.
kodakarensis mittlerweile u.a. durch
seine natürliche Kompetenz für die
DnA-Aufnahme und rekombination,
schnelle Verdopplungsraten (<1h)
und hohe Zelldichten als ein modell-
organismus der Archaeenforschung
durchgesetzt. ein interessanter As -
pekt ist die natürliche Fähigkeit von T.
kodakarensis zur Produktion beson-
ders hoher Wasserstoff-Konzentratio-
nen (H2), die vermutlich der regenera-
tion von reduktionsäquivalenten
dienen. Wie Prof. reeve gezeigt hat,
konnte man durch ge zielte geneti-
sche manipulationen bereits eine wei-
tere steigerung der H2-Produktion
erreichen. Für die Biotechnologie ist
dies gerade in Verbindung mit dem
Abbau von Chitin ein sehr interessanter Ansatz. Biotechnologische
Prozesse mit Archaeen haben generell einige unbestreitbare Vor-
teile: so wären Kontaminationen mit anderen mikroorganismen in
Produktionsprozessen wegen der hohen Temperaturen über-
haupt kein Problem. Außerdem sind schwer lösliche substanzen
bei diesen Temperaturen besser löslich. ein weiterer Vorteil: Unter
den Archaeen gibt es nicht einen einzigen bekannten Krankheit-

serreger, weder für den mensch, noch für Tier oder Pflanze. eine
schlüssige erklärung dafür gibt es nicht, leben doch beispielsweise
viele Archaeen sehr eng vergesellschaftet mit und sogar in
menschlichen und tierischen organismen (z.B. im Darm). 

Auch im weiteren Verlauf der Tagung waren
biotechnologische Anwendungsmöglichkeiten 
der Forschung an mikroorganismen das Thema. ein überaus erfol-
greiches Projekt stellte Dr. Greg Whited von Danisco (Palo Alto,
CA/Us) vor. Durch metabolic engineering wurde in einen E. coli–
stamm ein neuer stoffwechselweg eingebracht, der diesen
stamm zur synthese von Isopren (BioIsopreneTm) aus Glucose oder
Biomasse befähigt. Hierzu wurden die entsprechenden stoffwech-
selgene aus Enterococcus faecalis, Methanosarcina mazei, Saccha-
romyces cerevisiae sowie eine Isoprensynthase aus Pflanzen in die-
sem E. coli-stamm zur expression gebracht. In einem Pilotprozess
konnten mit dem stamm Titer von 60 g BioIsopreneTm pro Liter
erzielt und direkt aus der Gasphase des Fermenters gewonnen
werden, und dies vor jeglicher weiteren Prozessierung bereits mit
einem reinheitsgrad von über 99% !! In Zusammenarbeit mit der
Firma Good year wurde das C5-monomer BioIsopreneTm mittels
konventioneller Katalyse in cis-Polyisopren überführt und daraus
ein Autoreifen hergestellt. Danisco wird die BioIsopreneTm–Fer-

mentation als syntheseplattform nicht
nur zur reifenherstellung, sondern
auch als Vorläufersubstanz zur syn-
these von verschiedenen weiteren
Polymeren, Duftstoffen oder auch zur
Beimischung für Biokraftstoffe (BioIso-
FuelTm) in semi-synthetischen Verfahren
weiterentwickeln. 

Die Synthese von Biokraftstoffen 
war ebenso das zentrale Thema der Prä-
sentation von Prof. James Liao von der
University of California (Los Angeles,
CA/Us). Ziel ist die synthese von höhe-
ren Alkoholen, wie beispielsweise Iso-
Butanol, die gegenüber dem klassi-
schen Biokraftstoff ethanol den Vorteil
höherer energiedichten, geringerer
Hygroskopizität (neigung zur Wasser-
aufnahme) sowie höhere octanzahlen
haben. Leider produziert kein bekann-
ter mikroorganismus natürlicherweise
derartige Alkohole in mengen, die für
einen kommerziellen einsatz attraktiv
wären. Prof. Liao zeigte in seinem Vor-
trag sehr eindrucksvoll eine strategie,
wie in E. coli aber auch in anderen

mikroorganismen aus Glucose durch geschicktes metabolic
engineering höhere, verzweigtkettige Alkohole synthetisiert wer-
den können. Genutzt wird dabei die bereits etablierte Technologie
zur Aminosäuresynthese aus Glucose. Durch heterologe expres-
sion einer 2-Ketosäure-Decarboxylase und einer Alkoholdehydro-
genase werden Intermediate aus der Aminosäuresynthese in den
2-Ketosäure-Abbauweg zur Produktion der Alkohole umgeleitet.

Breites Themenspektrum während 
der ProkaGENOMICS 2011 
Von der biologischen Reifenherstellung bis zum Umgang mit Epidemien und Open-Source Daten
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Diese strategie umgeht den in mikroorganismen üblichen Weg
über CoA-metabolite. mit dieser strategie wurde bereits die Pro-
duktion von Iso-Butanol in E. coli in hohen Ausbeuten und hoher
spezifizität erreicht.

Neben biotechnologischen Aspekten war auch die 
Infektionsbiologie ein Schwerpunktthema der Tagung. 
ereignisse wie der jüngste eHeC-Ausbruch in Deutschland ver-
deutlichen den stellenwert der Genomforschung an mikroorga-
nismen: Durch erkenntnisse, die Wissenschaftler in kürzester Zeit
aus dem Genom des erregers gewinnen können, lassen sich des-
sen Gefährlichkeit besser abschätzen und somit möglichkeiten der
Diagnostik und Behandlung zeitnah entwickeln. Der für den deut-
schen eHeC-Ausbruch verantwortliche mikrobenstamm E. coli
o104-H4 stamm führte im Frühsommer dieses Jahres zu 4.231 an
einer schweren Durchfallerkrankung leidenden menschen. 852
dieser Patienten erkrankten an der als HUs bezeichneten Kompli-
kation – dem Hämolytisch-urämischen syndrom, welches zu einer
schweren nierenschädigung führen kann. 50 Patienten verstarben
während dieser Infektionswelle. Die enormen Weiterentwicklun-
gen von DnA-sequenzierungstechnologien in Bezug auf schnel-
ligkeit, Genauigkeit und Kosten werden zukünftig zu einer deutli-
chen Verbesserung bei der Datenerhebung und Bewertung
während eines solchen Infektionsgeschehens führen. Prof. Dag
Harmsen vom nationalen referenzlabor für HUs-erkrankungen an
der Universität münster sprach während seines Vortrags in diesem
Zusammenhang gar vom Beginn einer neuen Ära einer „prospekti-
ven Genom-epidemiologie“. Perspektivisch sollen die in einer
Infektionswelle ermittelten erreger-sequenzdaten mit Geo-Infor-
mations-systemen (GIs) und raum-Zeit-Clusteranalysen gekop-
pelt und so für Ausbruchs-Frühwarnsysteme genutzt werden. 

Umgang mit Open-Source Daten
Prof. mark Pallen von der University of Birmingham (UK) nahm den
deutschen eHeC-Ausbruch zum Anlass, eine Diskussion über die
Chancen von und den Umgang der Wissenschaft mit neuen
medien wie Internet-Blogs, Twitter etc. anzustoßen. Das Beijing

Genomics Institute (BGI) hat die von ihnen im Juni 2011 ermittelte
erste rohsequenz des E. coli-erregerstamms aus einem Hambur-
ger Patienten als frei zugängliche Datenressource ohne Copyright
ins Internet gestellt (CC0/creative commons 0). Daraufhin hat sich
sehr schnell eine rege Diskussion dieser Daten in der Internetcom-
munity entwickelt. Verschiedene Blogger rund um die Welt waren
daran beteiligt, wobei sich einige wenige stark hervorgetan
haben. ein erstes Assembly des Genoms wurde innerhalb von 24h
nach dem Upload der rohdaten gepostet, innerhalb von zwei
Tagen wurde die sequenz einer bekannten erregerlinie zugeord-
net, innerhalb einer Woche waren mehr als zwei Dutzend Berichte
zur Biologie und evolution des stammes in einer open-source Wiki
veröffentlicht. Wie geht nun die Wissenschaft damit um? Peer revie-
wed Publikationen haben für Wissenschaftler nach wie vor einen
hohen stellenrang. Üblicherweise akzeptieren Peer Review Jour-
nals keine Daten, die bereits publiziert wurden. Wie verhält es sich
nun mit Daten, die bereits wie oben beschrieben veröffentlicht
wurde, und wem gehören die rechte daran? Für eine Publikation
zum eHeC-Ausbruch im new england Journal of medicine wurde
dieses Dilemma dadurch gelöst, dass die Hauptbeteiligten im Inter-
net unter der Bezeichnung „E. coli o104:H4 Genome Analysis Crowd-
sourcing Consortium“ in die Autorenliste aufgenommen wurden.
Prof. Pallen ist selbst ein sehr aktiver Blogger und hat seinen Vortrag
auf der ProkaGenomICs-Tagung in seinem Blog und auch bei You
Tube unter www.youtube.com/watch?v=Hyn2 BZPItrg veröffent-
licht.

einen breiten raum während der Tagung nahmen auch die
entwicklungen in den Bereichen systembiologie und Bioinforma-
tik ein. ebenso fand der Workshop „Advanced sequencing Techno-
logies – systems, Trends and Applications“, bei dem Vertreter von
führenden Herstellern von sequenzierungsgeräten die neuesten
entwicklungen präsentierten, ein reges echo bei den Tagungsteil-
nehmern. 

Herausforderung für die Zukunft: Metaanalysen
Klar wurde während der Tagung auch, dass immer mehr For-
schungsgruppen ihr Interesse nicht mehr ausschließlich auf iso-
lierte mikroorganismen, sondern auch auf organismengemein-
schaften (Konsortien) richten. In vielen Lebensräumen wie
bei spielsweise dem Boden spielen Interaktionen zwischen den
verschiedenen mikroorganismen oder mit Tieren und Pflanzen
eine wichtige rolle und entscheiden zum Beispiel darüber, ob sich
pathogene mikroorganismen durchsetzen können bzw. wie gut
eine Pflanze wachsen kann. Um diese Konsortien im ökologischen
Kontext zu verstehen, wird man in Zukunft verstärkt metaanalyen
einsetzen, die über den einzelorganismus hinausgehen (u.a. meta-
transkriptomik, metaproteomik). Die etablierung von methoden
für derartige metaanalysen wird eine Herausforderung für die
Zukunft sein. 

Wir sind gespannt, welche Antworten man im Herbst 2013 –
bei der geplanten sechsten Veranstaltung der ProkaGenomICs-
reihe – zu den hier aufgeworfenen Fragestellungen wird geben
können (pe, gg)

Das Zentrale Hörsaalgebäude der Universität Göttingen bot wieder viel Raum für
Gespräche unter den Teilnehmern. 

In der großen Posterausstellung konnten die Teilnehmer ausgiebig über die neuesten Forschungsergebnisse diskutieren.
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Die Förderinitiative „medizinische Infektionsgenomik“ ist ein vom
Bundesministerium für Bildung und Forschung gefördertes Pro-
gramm, das der angewandten Genomforschung an pathogenen
mikroorganismen gewidmet ist. Das gemeinsame Ziel der elf Ver-
bünde ist es, zu einem vertieften Verständnis bakterieller Infektions-
erreger und ihrer Veränderungen während des Infektionsprozesses
zu gelangen. Die Wissenschaftler wollen dabei vor allem mehr über
das vielfältige und oftmals noch unverstandene Wechselspiel zwi-
schen Infektionserreger und Wirt herausbekommen und so die
Grundlagen schaffen, um die Diagnose, Therapie und Prävention
von Infektionskrankheiten weiter zu verbessern.

Für jedes Forschungsprojekt ist die Verwendung eines geeig-
neten modells zur Untersuchung des Infektionsprozesses dabei eine
besondere und jeweils eigene Herausforderung. Da das Infektions-
geschehen natürlich nicht direkt im menschen untersucht werden
kann, muss man die dort vorliegenden Bedingungen im Kulturge-
fäß so gut es geht nachahmen. Bei der Wahl des Ansatzes ist in letz-
ter Zeit ein Trend weg von der Verwendung von etablierten Zellli-
nien und hin zu alternativen Infektionsmodellen zu beobachten. „Ex
vivo“ ist daher ein Begriff, der in diesem Zusammenhang häufig
auch während der Vorträge fiel.

so sollen im rahmen des von Professor michael steinert von
der TU Braunschweig geleiteten Verbundprojektes LegioProTect
humane Lungengewebsschnitte aus Tumorpatienten verwendet
werden, um die im Wirtsorganismus stattfindenden Veränderungen
während der Infektion mit dem Bakterium Legionella pneumophila
zu charakterisieren. Legionella pneumophila ist der erreger der
Legionärskrankheit und kann sowohl in künstlichen als auch in
natürlichen Wassersystemen verbreitet sein. 

Die Infektion des menschen erfolgt durch Inhalation von Legio-
nella-haltigen Aerosolen und äußert sich im Allgemeinen durch eine
schwere Lungeninfektion. eine Besonderheit dieses intrazellulären
erregers ist, dass er sowohl in menschlichen makrophagen als auch
in freilebenden Amöben überleben kann. Zudem kann L. pneumo-
phila in drei unterschiedlichen Formen vorkommen, die sich in
ihrem pathogenen Potential stark unterscheiden: Die exponentiell
wachsende, nicht-virulente replikative Phase (rP), die stationäre
hoch-virulente transmissive Phase (TP) und die lebensfähigen, aber
nicht kultivierbaren Dauerform (VBnC, viable but non culturable).
Die nicht-kultivierbaren Dauerformen kommen in der Umwelt am
häufigsten vor und stellen ein bisher unterschätztes reservoir für
die Infektion mit Legionellen dar, da sie auf diagnostischen medien
nicht kultivierbar sind. Das Ziel des Verbundes ist es daher, nicht nur
zu einem besseren Verständnis der Pathogen-Wirt-Interaktion bei-
zutragen, sondern auch neue nachweismarker für die nicht-kulti-
vierbaren Legionellen zu identifizieren. Derartige marker – so die
Hoffnung der Forscher – sollen es zukünftig erlauben, Dauerformen
in der Umwelt besser nachweisen und das risikopotential von Trink-
wasser genauer einschätzen zu können. Dabei ist es ihnen bereits
gelungen, die drei physiologsich unterschiedlichen Formen im
Labor zu kultivieren, um so die spezifischen Veränderungen des Bak-

teriums mittels Hochdurchsatzanalysen beschreiben zu können.
metagenomische Analysen sind insbesondere dann von

Bedeutung, wenn nicht nur das Wechselspiel zwischen dem Infekti-
onserreger und dem Wirt allein ausschlagbegebend für den Infekti-
onsverlauf ist, sondern wenn auch die Interaktion mit anderen Bak-
terien einen einfluss auf die Ausprägung des Krankheitsbildes hat.
Der menschliche Darm ist mit einer komplexen Gemeinschaft aus
unterschiedlichen Bakterienarten besiedelt, der sogenannten
Darmflora. Diese leistet im positiven wie auch im negativen sinne
einen entscheidenden Beitrag zum Gesundheitszustand ihres Wir-
tes und ist z. B. an der Ausbildung von verschiedenen entzündlichen
Darmerkrankungen beteiligt. Der von Professor Heesemann von der
Ludwig-maximilians-Universität in münchen koordinierte Verbund
„metagenomische Analysen der Darm-mikrobiota bei Darmerkran-
kungen“ möchte daher die Bakterien der Darmflora identifizieren,
welche an der Pathogenese von entzündlichen Darmerkrankungen
beteiligt sind und die Veränderung der mikrobiota im Verlauf der
erkrankung sowie bei Infektion mit enteropathogenen Bakterien
bestimmen. Hierfür haben die Wissenschaftler unter anderem ein
sogenanntes gnotobiotisches mausmodell etabliert. Die mäuse
wachsen hierbei zunächst in einer keimfreien Umgebung auf und
werden dann mit ganz bestimmten Darmbakterien künstlich besie-
delt. Unter diesen kontrollierten Bedingungen können die Wissen-
schaftler das komplexe Wechselspiel zwischen dem Immunsystem
des Wirts, der Zusammensetzung der Darm-mikrobiota und einzel-
nen bakteriellen Infektionserregern experimentell untersuchen.

Auch die zentralen Technologieplattformen mit Ihren Kompe-
tenzen auf den Gebieten der DnA- und cDnA-sequenzierung, Bioin-
formatik, Proteomik und der rnA-Interferenz stellten im rahmen
des statusseminars ihre Beteiligung an den Projekten vor. so kann
die Technologieplattform rnA-Interferenz in Berlin mittels eines
automatisierten Hochdurchsatz-Verfahrens eine genomweite Cha-
rakterisierung von Wirtszellfunktionen bei Infektion mit verschiede-
nen Pathogenen durchführen. Bei dem Verfahren der rnA-Interfe-
renz werden gezielt Gene der menschlichen Zielzelle stillgelegt, um
so z. B. zu untersuchen, welchen einfluss Proteine der Wirtszelle auf
das Infektionsgeschehen haben.

Die lebhaften Diskussionen des meetings zeigten schließlich
eindrucksvoll, dass derartige Veranstaltungen nicht nur der reinen
Berichterstattung dienen, sondern auch eine möglichkeit bieten,
experten über die Verbundgrenzen hinaus zum Informationsaus-
tausch zusammenzuführen. Durch die enge Zusammenarbeit von
molekular- und mikrobiologen, medizinern und Bioinformatikern
sowie den miteinbezug von industriellen Partnern und insbeson-
dere auch klinischen einrichtungen wird dem Ansatz einer interdis-
ziplinären und möglichst patientennahen Forschung besonders
rechnung getragen.

man darf daher schon jetzt auf das nächste statusseminar der
„medizinischen Infektionsgenomik“ gespannt sein, das voraussicht-
lich im Herbst 2012 in Würzburg stattfinden wird. (gg)

Rückblick auf das Statusseminar 
der Förderinitiative „Medizinische 
Infektionsgenomik“ 
Rund 70 Partner aus dem Forschungsprogramm „Medizinische Infektionsgenomik“ trafen sich 
vom 21. bis 22. September in Göttingen, um nach nunmehr einem Jahr Förderlaufzeit ihre ersten 
Forschungsergebnisse vorzustellen.
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Unter diesem Titel fand am 8. november 2011 der 1. schülerkon-
gress des Interfakultären Instituts für mikrobiologie und Infektions-
medizin (ImIT) an der Universität Tübingen statt. Das ImIT wurde
2009 durch den Zusammenschluss des mikrobiologischen Instituts
der mathematisch-naturwissenschaftliche Fakultät und dem Insti-
tut für medizinische mikrobiologie und Hygiene gegründet und ist
in dieser Kombination deutschlandweit das erste Institut seiner Art.
Das ImIT beabsichtigte mit dieser Tagung die Begeisterung und
neugier der schüler für die Wissenschaft zu steigern und ihnen ein-
blicke in die Arbeit eines naturwissenschaftlers zu eröffnen; natür-
lich sollte so auch die Kommunikation zwischen schule, akademi-
schem Umfeld und der Wissenschaft etabliert werden.

Rund einhundert an Mikrobiologie interessierte 
Oberstufenschüler 
folgten der einladung und kamen gemeinsam mit ihren Lehrern aus
13 Gymnasien in Hochschulnähe wie Tübingen, reutlingen, rotten-
burg und nagold ins Kongresszentrum der Universitätsklinik.

Der Kongress war in zwei große Programm-schwerpunkte
unterteilt: Während vormittags renommierte Wissenschaftler des
ImIT, des Zentrums für Angewandten Geowissenschaften und der
Organischen Chemie der Universität Tübingen im rahmen ihrer
Vorträge die Forschungsschwerpunkte ihrer Arbeitsgruppen dar-
stellten und den schülern durch verständliche erläuterungen insi-
der-einblicke in ihre Arbeiten und Fragestellungen gewährten,
hatten die schüler am nachmittag die Gelegenheit, in vielfältigen
Workshops die Praxis eines Laboralltags in den Forschergruppen
kennen zu lernen.

Die Vortragsreihe am Vormittag 
war thematisch in drei große Themenfelder gegliedert: Zum einen
gab es den Bereich der Interaktionen der Bakterien mit dem men-
schen – zum anderen den Bereich, wie Bakterien dem menschen
nützlich sein können. Der dritte schwerpunkt der Vortragsreihe
behandelte grundlegend, wie wichtig Bakterien und Pilze für das
Leben auf der erde sind. Dargestellt wurde dies von Prof. Forch-
hammer (ImIT, Abt. organismische Interaktionen), der am Beispiel
der Cyanobakterien zeigte, wie wichtig Bakterien für ein Leben mit
sauerstoff sind. Über die effiziente Zusammenarbeit von Pilzen
und Pflanzen zum gegenseitigen nutzen und die Bedeutung die-
ser Pilze für essentielle stoff-Kreisläufe in der natur wurde von Dr.

schrey (ImIT, Abt. Physiologische Ökologie der Pflanzen) berichtet.
Prof. Kappler (ZAG, Abt. Geomikrobiologie) erläuterte, wie Bakte-
rien eisenminerale bilden und welche rolle das auf der früheren
erde gespielt hat und heute spielt .

ein Beispiel für eine krankmachende, lebensgefährliche Inter-
aktion von Bakterien mit uns menschen stellte Herr Prof. Döring
(ImIT, Abt. medizinische mikrobiologie und Hygiene) anhand sei-
nes langjährigen Forschungsgebiets über die erbkrankheit muko-
viszidose (engl. Cystic Fibrosis) und die damit zwangsläufig ein-
hergehenden bakteriellen Infektionen vor. Frau Dr. Bertsche (ImIT,
Abt. mikrobille Genetik) widmete sich in ihrem Vortrag der Frage,
wie das Immunsystem bakterielle Infektionen erkennt.

Prof. Peschel (ImIT, Abt. medizinische mikrobiologie und
Hygiene) zeichnete für die schüler ein etwas anderes, weniger
erschreckendes Bild der Bakterien-mensch-Interaktion und stellte
eine regelrechte „Landkarte“ des menschen und seiner Bakterien
vor, der die Verteilung der Bakterienarten beim menschen zu ent-
nehmen war.

Prof. Wohlleben und Prof. Grond (organische Chemie) zeigten
in ihren Vorträgen am Beispiel eines Antibiotikums und eines Pflan-
zenschutzmittels, wie mikroorganismen dem menschen nützlich
sein können und wie die Forscher es schaffen, das enorme Potential,
das in den Bakterien steckt, für ihre Zwecke nutzbar zu machen. Das
ist auch das Hauptziel des BmBF-geförderten Verbundprojektes
GenBioCom, das von Prof. Wohlleben koordiniert wird und dem
auch Prof. Grond angehört. In diesem Projekt soll das Potential von
Aktinomyceten und verwandter organismengruppen zur synthese
von bioaktiven substanzen analysiert und genutzt werden, um
neue und optimierte Wirkstoffe zu produzieren. 

Während der Vortragsreihe wurde auch immer wieder auf die
hohe Aktualität der Forschungsthemen in der mikrobiologie hin-
gewiesen, z.B. die entwicklung neuer und verbesserter Antibiotika
im rahmen des Projektes GenBioCom (s.o.), die Anstrengungen,
Cyanobakterien als Basis für Biokraftstoffe einzusetzen oder die
entgiftung von Arsen-verseuchtem Trinkwasser durch bakterien-
induzierte eisenmineralisierung.

Während des praktischen Teils am Nachmittag 
lernten die schüler wichtige Arbeitstechniken aus der mikrobiolo-
gie kennen. Dazu gehörten neben dem sterilen Arbeiten auch
photometrische messungen und mikroskopie sowie die vielfälti-
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In den vergangenen Jahren hat die Genomfor-
schung auf Grundlage der menschlichen erbsub-
stanz mit modernsten Technologien immer wie-
der neue Wege aufgezeigt, tödlichen Krankheiten

ent ge gen zuwirken bzw. diesen vorzubeugen. einige erfolge sind
aufgrund des verbesserten Verständnisses der Ursachen und des
Verlaufs von Krankheiten bereits heute als medizinischer Fort-
schritt spürbar. Die Identifizierung zahlreicher Genvarianten, die
risikofaktoren für verbreitete Krankheiten wie die Alzheimer-
Demenz oder die Arterienverkalkung sein können oder die als Bio-
marker für die gezielte Behandlung verschiedener Krebsarten die-
nen, sind nur einige Beispiele der beeindruckenden Bilanz zehn
Jahre nach der erfolgreichen sequenzierung des menschlichen
Genoms. 

Um diese erfolge der Gesundheitsforschung einem breiten
Publikum sichtbar und verständlich zu machen, wurde der Tag der
Genomforschung anlässlich des 10-jährigen Jubiläums des natio-

nalen Genomforschungsnetzes (nGFn) ganz auf den Dialog mit
der Öffentlichkeit ausgerichtet.

Mehr als 550 Interessierte, 
davon über 400 oberstufenschüler/innen, waren am 26. septem-
ber 2011 in der Urania in Berlin dabei, um mehr über die Arbeit der
Genomforscher zu erfahren.

Am Vormittag wurden Highlights aus zehn Jahren Genomfor-
schung „made in Germany“ in Vorträgen von Forschern aus dem
nGFn auf den Punkt gebracht. Die Themen umfassten unter ande-
rem neuste erkenntnisse zu den genetischen Hintergründen von
Alkoholabhängigkeit, Hirntumoren, schizophrenie, entzündli-
chen Darmerkrankungen und Herz-Kreislauf-erkrankungen.

„Keiner hätte sich vor zehn Jahren diese rasante entwicklung
vorstellen können“, sagte Professor Dr. markus nöthen, Leiter des
Instituts für Humangenetik der Universität Bonn und einer der bei-
den sprecher des nGFn, zur eröffnung. Dr. Helge Braun, Parlamen-

Genomforschung zum Verstehen und Anfassen 
Am „Tag der Genomforschung“ standen Deutschlands renommierteste Genomforscher in Berlin der Öffentlichkeit 
Rede und Antwort. Interessierte konnten erfahren, wie die Genomforschung den Menschen zugutekommt, 
und auch selbst kleine Experimente durchführen.

Mehr als 550 Interessierte kamen zum Tag der Genomforschung, um mehr über die
Arbeit der Wissenschaftler zu erfahren.

Mit kleinen Experimenten, beispielsweise der Isolation der eigenen Erbsubstanz,
konnten die Besucher selbst zu Forschern werden.

gen Anwendungsmöglichkeiten, die diese methoden eröffnen. sie
lernten aber auch, wie ein Plasmid isoliert, anschließend im Agaro-
segel aufgetrennt und durch Färbung sichtbar gemacht werden
kann. Auch methoden der chemischen Analytik und synthese fehl-
ten in dem Angebotsspektrum der Workshops nicht.

Den ganzen Tag konnte der Forschernachwuchs den Fach-
männern und –frauen Fragen sowohl direkt zum Thema Bakterien,
Pilze und mikrobiologie als auch zu den Problemen, mit denen ein
Forscher in seinem Alltag konfrontiert wird, stellen und so kompe-
tente Antworten aus erster Hand bekommen. Die schüler infor-
mierten sich in ihren Gesprächen mit den Wissenschaftlern auch
über das Biologiestudium selbst und konkret über die Berufsaus-
sichten und Karrierechancen danach.

Die Reaktionen der Schüler und Lehrer 
auf diesen schülerkongress mit seinem vielfältigen und informati-
ven Programm waren äußerst positiv. Die schüler zeigten sich
begeistert über die vielen und detaillierten Informationen, die sie
über die materie bekommen haben, und über die offenheit, mit
der sie während des ganzen Tages empfangen wurden. Angebote

an die schüler, während der schulferien an den Lehrstühlen ein
Praktikum zu absolvieren, wurden spontan von mehreren interes-
sierten schülern wahrgenommen.

nicht weniger angetan waren die mitarbeiter der Lehrstühle,
die sich aktiv an dem Kongress beteiligt haben, von dem regen
Interesse, das die schüler – auch durch ihre vielen fundierten Fra-
gen in den Diskussionen – zeigten.

nach der sehr positiven resonanz von allen seiten überlegen
die organisatoren, in zwei Jahren für die nächste Generation der
oberstufe wieder einen schülerkongress anzubieten.

Organisiert wurde der Schülerkongress 
von Dr. marlene röttgen, Projektassistenz des vom BmBF-geför-
derten Projektes GenBioCom (Genombasierte Produktion von bio-
aktiven Verbindungen aus Aktinomyceten für Gesundheit,
ernährung und Industrie; http://www.genbiocom.de) und von Dr.
regina Grupp, Projektassistenz des sFB 766: Bakterielle Zellhülle
(http://www.sfb766.uni-tuebingen.de). Beide Projekte werden
von Prof. Wohlleben (ImIT, Abt. mikrobiologie/Biotechnologie) als
Koordinator geleitet.
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tarischer staatssekretär im Bundesministerium für Bildung und
Forschung (BmBF), betonte in seinen Grußworten, dass in dieser
Veranstaltung nicht nur aufgezeigt werde, was bislang erreicht
worden sei, sondern auch über die weiteren Perspektiven und
möglichkeiten der Forschung informiert werde. Die erkundung
grundlegender Krankheitsmechanismen und die Identifizierung
molekularer schaltstellen seien entscheidende schritte auf dem
Weg zu einer individualisierten medizin.

Die individualisierte Medizin 
war auch das zentrale Thema in der von Ingolf Baur (moderator u.
a. des 3sat-Wissenschaftsmagazins „nano“) moderierten Podiums-
diskussion „meine Krankheit, mein Genom, meine Therapie?“, in
der renommierte experten untereinander und mit dem Publikum
diskutierten. Das Podium bildeten Professor Dr. Jens reich, mit-
glied des Deutschen ethikrats, Inge Bördlein-Wahl, Leiterin der
regionalgruppe südwest des bundesweit agierenden Vereins
mamazone – Frauen und Forschung gegen Brustkrebs e.V., Dr. Hil-
degard Kaulen, die als Wissenschaftsjournalistin u. a. für das res-
sort „natur und Wissenschaft“ der FAZ schreibt, und die Genomfor-
scher Professor Dr. stefan schreiber, Direktor der Klinik für Innere
medizin I am Universitätsklinikum schleswig-Holstein, und Profes-
sor Dr. martin Hrabě de Angelis, Direktor des Instituts für experi-
mentelle Genetik am Helmholtz Zentrum münchen. 

erfolge der Genomforschung wurden angesprochen, aber
auch betont, dass weiterhin größtmögliche Anstrengungen unter-
nommen werden müssten, um die erkenntnisse aus der Genom-
forschung den Patienten zugutekommen zu lassen. es solle akzep-
tiert werden, dass die erfassung solch komplexer Zusammen -
hänge mehr Zeit erfordert, als noch vor 10 Jahren angenommen
worden war. Für die Betroffenen, so stellte sich im Laufe der Dis-
kussion heraus, steht klar im Vordergrund dass sie und weitere
Patienten Zugriff auf und nutzen von den gewonnenen For-
schungsergebnissen haben.

Beim offenen Bürgerdialog 
nutzte das Publikum die Gelegenheit, den experten Fragen zu stel-
len. Diskutiert wurde unter anderem, ob eine genetische optimie-
rung des menschen überhaupt möglich sei und falls in gewissem
rahmen ja, ob dies ethisch vertretbar sei. es wurde nachgehakt,
unter welchen Bedingungen es überhaupt sinnvoll sei, Patienten
mit einer genetischen Diagnose zu konfrontieren und welche Kon-

sequenzen ein „gläserner“ mensch auf die Privatsphäre hätte. For-
scher, Journalisten und Patientenvertreter betonten, dass die
Chancen und errungenschaften der Genomforschung immer wie-
der auf mögliche nachteile abgeklopft werden müssten.

Die Posterausstellung 
„medizinische Genomforschung – erfolge aus 10 Jahren nGFn“
bot weitere Gelegenheit zum nachhaken im persönlichen Ge -
spräch mit den Forscherinnen und Forschern. Wissenschaftler der
einzelnen Verbünde des nGFn verdeutlichten den Betrachtern auf
anschaulichen Postern und im Gespräch die Ziele, Hintergründe
und erfolge der Forschung aus ihrer persönlichen Perspektive.

Mitmach- und Schauexperimente, 
bei denen die Besucher selbst zu Forschern wurden, rundeten die
Veranstaltung ab. Das Gläserne Labor und das natLab aus Berlin
hatten verschiedene mitmach-experimente im Angebot. so nutz-
ten fast 300 Teilnehmer die Gelegenheit, ihre Blutgruppe zu
bestimmen, und etwa 200 Besucher isolierten ihre erbsubstanz
aus der eigenen mundschleimhaut. es konnte auch eine Polyme-
rasekettenreaktion (PCr) selbst durchgeführt oder beim Pipettier-
Wettbewerb Geschwindigkeit, Geschick und Präzision getestet
werden. Beim Blick durchs mikroskop konnte man lebende Herz-
zellen sowie die embryonen in winzigen eiern und die durchsichti-
gen Larven des Zebrafischs, einem modellorganismus der Herzfor-
schung, beobachten.

Die Preisvergabe des Schülerwettbewerbs 
bildete den Abschluss der Veranstaltung. Die Gewinnerinnen Con-
stanze sahr und Isabell Heidrich sowie Anja Bleschke und Josephi-
ne radovan aus dem ergänzungskurs Biologie „Biotechnologie“
der robert-Havemann-oberschule in Berlin nahmen die möglich-
keit wahr, ihre prämierten Präsentationen „mit den Genen durch
dick & dünn“ und "Wie beeinflussen Gene unsere Lebensdauer?"
dem Publikum vorzustellen.

In seinem schlusswort betonte nGFn-sprecher PD Dr. stefan
Wiemann vom Deutschen Krebsforschungszentrum in Heidel-
berg, dass auf dem Weg zur personalisierten medizin das Verste-
hen der komplexen Zusammenhänge des menschlichen Lebens
und das Aufdecken von krankheitsauslösenden Veränderungen
erst durch die intensive Vernetzung von Wissenschaftlern mit ver-
schiedensten Kernkompetenzen sowie krankheitsübergreifenden
strategien ermöglicht werden. Dieser im nGFn umgesetzte Ansatz
habe die Genomforschung in Deutschland entscheidend gestärkt.
(ngfn)

Die Posterausstellung „Medizinische Genomforschung – Erfolge aus 10 Jahren
NGFN“ bot Gelegenheit zum persönlichen Kontakt mit den Wissenschaftlern aus
dem Nationalen Genomforschungsnetz (NGFN).

"Meine Krankheit, mein Genom, meine Therapie?“ war das Thema der Podiumsdis-
kussion, in der renommierte Experten untereinander und mit dem Publikum disku-
tierten. V.l.n.r.: Prof. Dr. Stefan Schreiber (Univ. Kiel), Prof. Dr. Martin Hrabě de Ange-
lis (Helmholtz Zentrum München), Prof. Dr. Jens Reich (Mitglied des Deutschen
Ethik rats), Dr. Hildegard Kaulen (Wissenschaftsjournalistin), Inge Bördlein‐Wahl
(mamazone e.V.) und Moderator Ingolf Baur.
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Vom 26. bis 28. september 2011 fand im direkten
Anschluss an die Öffentlichkeitsveranstaltung „Tag
der Genomforschung“ in der Berliner Urania die 4.

Jahrestagung von nGFn-Plus und nGFn-Transfer im Programm der
medizinischen Genomforschung statt, die zugleich die 10. Jahresta-
gung seit der Gründung des nationalen Genomforschungsnetzes
(nGFn) war. Knapp 500 Teilnehmer nutzten die Gelegenheit zum
Ideenaustausch und für wissenschaftliche Diskussionen mit ihren
Kollegen. In insgesamt 22 Kurzvorträgen, verteilt auf fünf sympo-
sien, und etwa 150 Posterpräsentationen stellten die Wissenschaft-
ler ihre aktuellsten ergebnisse vor. Internationale experten folgten
der einladung, in Plenarvorträgen spannende einblicke in ihre
jeweiligen Forschungsgebiete zu geben.

Den Auftakt zur Tagung machte am Donnerstag, 26. septem-
ber das satellitensymposium zum Thema Next-Generation
Sequencing (nGs), organisiert von Prof. Dr. Philip rosenstiel von
der Universität Kiel. In dem gut besuchten symposium wurden
aktuelle Forschungsprojekte unter einsatz aktueller nGs Techno-
logie vorgestellt.

Das Hauptprogramm der Konferenz startete am Freitag, 27.
september mit einem symposium zum Thema Genomik von
Erkrankungen des zentralen Nervensystemsmit einem Plenar-
vortrag von Prof. Dr. Julie Williams von der Cardiff University school
of medicine über die genetische Architektur der Alzheimer Krank-
heit. mit Hilfe von Genomweiten Assoziationsstudien (GWAs) war
es gelungen, mehrere krankheitsrelevante Gene zu identifizieren.
einige dieser Gene liefern Hinweise auf potentielle Krankheitsme-
chanismen wie einer Beeinträchtigung der endozytose, der Im -
mun antwort oder des Lipidstoffwechsels. Die weiteren Vorträge
des symposiums beschäftigten sich unter anderem mit den mole-
kularen Grundlagen von weiteren neurologischen erkrankungen
wie morbus Alzheimer, Bipolarer störung sowie von Kognitiven
störungen.

Privatdozent Dr. stefan Wiemann, sprecher von nGFn-Plus
und nGFn-Transfer im Programm der medizinischen Genomfor-

schung hieß anschließend alle Teilnehmer der Konferenz willkom-
men. er berichtete kurz über den sehr erfolgreichen „Tag der
Genomforschung“, der anlässlich des 10-jährigen Jubiläums des
nGFn am Vortag stattgefunden und über 500 in teressierte Besu-
cher angelockt hatte (siehe Bericht s. 21). Auch einige der großen
Forschungserfolge, die im rahmen des nGFn bisher erzielt wer-
den konnten, wurden kurz vorgestellt. Frau Dr. Karin effertz, Bun-
desministerium für Bildung und Forschung, gratulierte den nGFn-
mitgliedern zu ihren bisherigen erfolgen und wünschte allen ein
in teressantes meeting mit stimulierenden wissenschaftlichen Dis-
kussionen. 

mit der Genomik von Herz-Kreislauf- sowie Stoffwechsel-
Erkrankungen beschäftigte sich das auf die offizielle Begrüßung
folgende symposium. Prof. Dr. Leif Groop von der Lund University
in malmö, schweden thematisierte in seinem Keynote-Vortrag die
Genomik des Typ 2 Diabetes mellitus (T2D). T2D ist erblich und
resultiert aus einem Zusammentreffen von prädisponierenden
genetischen mit bestimmten Umwelt-Faktoren wie z. B. Überge-
wicht. Bisher wurden etwa 40 Gene identifiziert, die mit T2D asso-
ziiert sind, viele dieser Gene beeinträchtigen die β-Zell-Funktion.
Die Frage, inwieweit sich diese genetischen Varianten zu einer
individuellen Vorhersage des T2D-risikos eignen, ist noch nicht
abschließend geklärt. Die weiteren Vortragenden berichteten
unter anderem über ihre neusten Forschungsergebnisse in den
Bereichen Fettleibigkeit und Kardiomyopathie.

Im symposium „Von der Genomik zur Anwendung“ reichte
das Themenspektrum der Kurzvorträge von humanen pluripoten-
ten Zelllinien für die regenerative medizin über eine methode zur
Detektion von meiose- und mitosefehlern in Zellen, die IT-Zukunft
der medizin bis hin zur systemischen Analyse von mausmutanten.
Prof. Dr. Cornelia van Duijn vom erasmus medical Center in rotter-
dam, niederlande, berichtete in ihrem Plenarvortrag von den
schwierigkeiten, die Kenntnis über die mittels GWAs identifizier-
ten krankheitsassoziierten Loci zur ermittlung des individuellen
Krankheitsrisikos einer Person einzusetzen. Bei monogenetischen

Forschung für die Gesundheit: 
Neuste Erkenntnisse aus dem Programm 
der Medizinischen Genomforschung
Führende Wissenschaftler aus NGFN-Plus und NGFN-Transfer trafen sich zur Jahrestagung in Berlin.

Die beiden Sprecher des NGFN Projektkomitees Privatdozent Dr. Stefan Wiemann (links) und Prof. Dr. Markus Nöthen (Mitte) dankten in den Gruß- bzw. Schlussworten allen
Teilnehmern der Konferenz für ihr Kommen und freuten sich über die herausragenden Forschungserfolge aus dem NGFN. Prof. Dr. Klaus Lindpaintner (rechts, Forschungs-
vorsitzender von SDIX (Strategic Diagnostics Inc.), USA , sprach in seinem Abendvortrag zum Thema „Future Medicine “ über die Herausforderung, Erkenntnisse aus der For-
schung in die Klinik zu bringen. 
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Krankheiten sei dies ohne Weiteres möglich, doch je mehr Gene an
einer Krankheit beteiligt seien, desto schwieriger werde die Vor-
aussage. Trotzdem könne für einen Teil der Patienten und für
bestimmte Krankheiten eine solche individuelle risikoeinschät-
zung möglich sein.

Im nun folgenden Abendvortrag sprach Prof. Dr. Klaus Lind-
paintner von der Firma sDIX in newark, Delaware, UsA über die He -
rausforderung, wissenschaftliche erkenntnisse in die Gesundheits-
fürsorge zu überführen. Um hier Fortschritte zu erzielen, so
Lindpaintner, müssten zunächst die Verständigungsschwierigkei-
ten zwischen Grundlagenforschung und Klinik, die beispielsweise
auf der Verwendung verschiedener Terminologien beruhen, über-
wunden werden. Des Weiteren müsse je nach Kontext die effizienz
(bei lebensbedrohlichen erkrankungen) oder die sicherheit (bei
harmlosen erkrankungen) eines Biomarkers im Vordergrund stehen.
Generell müsse aber die suche nach besseren Biomarkern vorange-
trieben werden. eine weitere entscheidende Herausforderung sieht
Prof. Lindpaintner in der Überwindung des Konflikts zwischen den
hohen Kosten einer Personalisierten medizin und dem öffentlichen
Gesundheitswesen, das sparzwängen unterworfen ist. er schloss
mit einem Vorschlag, wie öffentliche und industrielle Biobanken
zum nutzen der Patienten und zur optimalen Ausschöpfung der
ressourcen zusammenarbeiten könnten.

Das gut besuchte Get-Together bot anschließend die mög-
lichkeit, die im Abendvortrag angesprochene Thematik und wei-
tere Punkte in entspannter Atmosphäre bei Wein und Fingerfood
zu diskutieren.

Der nächste Konferenztag wurde von Frau Prof. Dr. Karin de
Visser vom netherland Cancer Institute am Antoni van Leeuwen-
hoek Hospital in Amsterdam eingeleitet. Im symposium zum
Thema Infektion, Entzündung und Umweltinteraktionen hielt
sie einen Vortrag über den einfluss des Immunsystems auf die
metastasenbildung und auf die Wirksamkeit von Chemotherapien
bei Brustkrebs. Während anerkannt ist, dass eine chronische Akti-
vierung des angeborenen Immunsystems zur entwicklung von
Brustkrebs und metastasenbildung beiträgt, ist die rolle des
erworbenen Immunsystems bisher umstritten. mit Hilfe zweier
mausmodelle konnte gezeigt werden, dass die genetische Konsti-
tution des Krebses eine rolle dabei spielt, inwieweit die Kapazität
metastasen zu bilden vom adaptiven Immunsystem abhängig ist.
Dieses könnte die metastasenbildung durch regulierende Polari-
sierung von im Tumor lokalisierten makrophagen fördern. In den
präsentierten studien konnte jedoch kein Beweis dafür erbracht
werden, dass das adaptive Im mun system bei der Wirksamkeit
einer Chemotherapie eine di rekte rolle spielt. neben Beiträgen
zum einfluss des erBB-signalwegs auf Brustkrebs, neuen Wegen zur

Identifizierung von micrornAs zur Früherkennung bei Dickdarm-
krebs sowie zur Datenintegration der verschiedenen next-Genera-
tion sequencing Ansätze in Dickdarm-Zelllinien und -Tumorproben
folgte auch ein Vortrag über die Interaktion der menschlichen Darm-
schleimhaut mit mikroorganismen bei chronisch entzündlichen
Darmerkrankungen.

Um die Genomik von Krebserkrankungen drehte sich das
letzte symposium der diesjährigen Konferenz. Dr. Ivo Gut vom Cen-
tro nacional de Análisis Genómico (CnAG) in Barcelona, spanien
berichtete über die Analyse des Krebs-Genoms bei chronischer lym-
phatischer Leukämie (CLL). Die Analyse des Gesamtgenoms, des
exoms, der rnA-sequenz und der epigenetik dieser Leukämie-Form
ist der spanische Beitrag zum Internationalen Krebsgenom Konsor-
tium (ICGC). Die häufigsten somatischen mutationen bei CLL, so die
bisherigen ergebnisse, wurden in den Genen von noTCH1, XPo1,
mYD88 und KLHL6 identifiziert. Daneben führt das CnAG noch
mehrere weitere große Genomprojekte nach genau ausgearbeite-
ten und hoch standardisieren Arbeitsprotokollen durch.

Die Vorträge der nGFn-sprecher behandelten unter anderem
erfolge in der Forschung zu Diagnose und Prognose von Prostata-
krebs, Proteomanalysen des Pankreaskrebs, einem vielversprechen-
den Target für Leukämien, die auf der AmL1/eTo Translokation
t(8;21) beruhen. Darüber hinaus wurden neuste ergebnisse zur
Identifizierung von Prädispositionen zur Darmkrebsentwicklung
sowie zu mitochondrialen DnA mutationen in induzierten pluripo-
tenten stammzellen vorgestellt. 

Im rahmen des meetings informierten außerdem zahlreiche
Firmen in einer Industrie-Ausstellungbzw. an beiden Tagen in gut
besuchten Industrie-Symposien über ihre innovativen biotechno-
logischen entwicklungen und Produkte.

Der Annemarie Poustka Posterpreis der Medizinischen Ge -
nom forschung 2011, dotiert mit drei mal 500 euro, wurde auch in
diesem Jahr von der Firma roche Diagnostics Deutschland GmbH
gesponsert. Anja medack von der Universität zu Lübeck wurde aus-
gezeichnet für ihren Beitrag über die Gesamt-exom sequenzierung
bei einer Familie mit gehäuft auftretendem Herzinfarkt, bei der eine
mutation im Gen Adenylatcyclase 8 festgestellt wurde. sven rein-
hardt, Universitätsklinik mainz, erhielt einen Preis für sein Poster
über einen screening-Ansatz, bei dem die modulation der Genex-
pression der mit der Alzheimer-Krankheit in Verbindung gebrachten
Proteinasen ADAm10 und BACe1 untersucht wurde. Katrin Charlet
von der Charité Universitätsmedizin Berlin erhielt die Auszeichnung
für ihren Beitrag über die abweichende neuronale Verarbeitung von
negativen Gesichtsausdrücken im fusiformen Gyrus bei alkoholab-
hängigen Patienten.

Das nGFn-Jahrestreffen wurde von Prof. Dr. markus nöthen in
seiner Funktion als sprecher von nGFn-Plus und nGFn-Transfer im
Programm der medizinischen Genomforschung mit einem Dank
an alle Vortragenden, organisatoren und Teilnehmer für die gelun-
gene Veranstaltung beendet. (ngfn)

Die Posterausstellung bot Gelegenheit zur wissenschaftlichen Diskussion. Drei der
150 Poster wurden mit dem durch Roche Diagnostics Deutschland GmbH gespon-
serten „Annemarie Poustka Posterpreis der Medizinischen Genomforschung 2011“
ausgezeichnet. V. l. n. r.: Die Preisträger Anja Medack und Sven Reinhardt, Dr. Chri-
stine Kuch von Roche Diagnostics Deutschland GmbH, Preisträgerin Katrin Charlet
und PD Dr. Stefan Wiemann, Sprecher des NGFN Projektkomitees.

Das abendliche Get-Together bot den Teilnehmern viel Raum für den (nicht nur) wis-
senschaftlichen Austausch. 
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2012

14.01.-18.01.2012
Plant & Animal Genome XX
san Diego, CA, UsA
www.intl-pag.org

24.01.2012
Synthetic DNA: Writing 
with the Letters of Life
Frankfurt am main, Deutsch-
land
http://events.dechema.de/dna

02.02.-03.02.2012
Functional Genomics and
Proteomics (DECHEMA)
Frankfurt am main, 
Deutschland
http://events.dechema.de/
genomics12.html

02.02.-05.02.2012
International Congress on
Personalized Medicine 
Florence, Italy 
www.upcp.org/

16.02.-18.02.2012
EMBL Conference: Omics
and Personalised Medicine
Heidelberg, Germany
www.embl.de/

22.02.-25.02.2012 
30. Deutscher 
Krebskongress 
Berlin, Deutschland
www.dkk2012.de

21.02.-23.02.2012
BAMP 2012 – International
Scientific Conference on
Bacteriocins and 
Antimicrobial Peptides
Kosice, slowakei
www.bacteriocin-
conference.net/Conference

29.02.-02.03.2012
45. Jahrestagung 
Physiologie & Pathologie
der Fortpflanzung 2012
Berlin, Deutschland
www.vetmed.fu-berlin.de/
einrichtungen/institute/we03/
februartagung2012/Allgemei-
ne_Informationen/index.html

06.03.-08.03.2012
PLANT 2030 
Status Seminar 2012
Potsdam, Deutschland
www.gabi.de

11.03.-14.03.2012
Human Genome Meeting 
sydney, Australia
www.hgm2012.org/

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

30.03.-02.04.2012
11th European Conference
on Fungal Genetics
marburg, Deutschland
www.ecfg10.info/index.php

23.04.-25.04.2012
Chromosome Biology,
Genome Evolution and 
Speciation
Gatersleben, Deutschland
http://meetings.ipk-gatersle-
ben.de/grc2012

25.04.-27.04.2012
Mol Micro Meeting
Würzburg, Deutschland
www.m-3-w.de

09.05.-10.05.2012
Deutsche 
Biotechnologietage 2012
Frankfurt a.m., Deutschland
www.biotechnologietage-
2011.de

19.05. – 22.05.2012
EMBO/EMBL Symposium:
New Perspectives on 
Immunity to Infection 
Heidelberg, Deutschland
www.embl.de/training/
events/2012/ees12-01/
registration

17.06.-22.06.2012
4th International 
Conference of 
Quantitative Genetics
edinburgh, UK
www.icqg2012.org.uk/

23.06.-26.06.2012
The European Human
Genetics Conference 2012
nürnberg, Deutschland
www.eshg.org/

03.07.-07.07.2012
23rd Arabidopsis 
Conference
Wien, Österreich
www.arabidopsis.org

14.07.-18.07.2012
8th Forum of Neuroscience
Barcelona, spanien
http://fens2012.
neurosciences.asso.fr/

29.07.-03.08.2012
Plant Biology 
Congress 2012
Freiburg, Deutschland
www.plant-biology-
congress2012.de

04.09.-05.09.2012
Genomics Research 
Europe Conference
Frankfurt a.m., Deutschland
www.selectbiosciences.com

04.09.-06.09.2012
5th EurBee congress
Halle an der saale, Deutschland
www.eurbee2012.uni-halle.de

09.09.-13.09.2012
HUPO 11th World Congress
Boston, UsA
www.hupo2012.com/

22.09.-25.09.2012
The EMBO Meeting 2012 –
Advancing the life sciences
nice, France
www.the-embo-meeting.org/

04.09.-09.09.2012
22nd IUBMB & 
37th FEBS Congress: 
From Single Molecules 
to Systems Biology
sevilla, spanien
www.iumbmb-febs-2012.org

09.09.-12.09.2012
ECCB 12 – European 
Conference on 
Computational 
Biology 2012
Basel, schweiz
www.eccb12.org

09.09.-14.09.2012
International Pathogenic
Neisseria Conference 
(IPNC) 2012
Würzburg, Deutschland
www.conventus.de/
ipnc-kongress/

30.09.-3.10.2012
64. DGHM Jahrestagung
Hamburg, Deutschland
www.dghm.org/

09.10.-11.10.2012
Biotechnica 2012
Hannover, Deutschland
www.biotechnica.de

06.11.-10.11.2012
Annual Meeting of the
American Society of Human
Genetics
san Francisco, CA, 
United states 
www.ashg.org/2012meeting/

ab 2013

08.06.-11.06.2013
The European Human
Genetics Conference 2013
Paris, France
www.eshg.org/

01.05.-31.10.2015
Expo 2015: "Feeding the
Planet, Energy for Life”
mailand, Italien
http://en.expo2015.org

Veranstaltungen auf einen Blick
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BioÖkonomieRat
begrüßt DAFA-Fach-
forum zur Nutztier-
haltung

Wie kaum ein anderer Agrar-sektor ist die Tierhaltung wissen-
schaftsgetragen und forschungsintensiv. Deshalb kommt es heute
mehr denn je darauf an, spitzenforschung der Bioökonomie in
Deutschland auf die Tierhaltung zu konzentrieren. Der BioÖkono-
mierat hat deshalb das Fachforum nutztiere der deutschen Agrar-
forschungsallianz DAFA am 4. und 5. oktober 2011 unterstützt. Die
ratsmitglieder manfred schwerin (Vorstand des Leibniz-Instituts
für nutztierbiologie Dummerstorf und Professor für Tierzucht an
der Universität rostock) und Folkhard Isermeyer (Präsident des
von Thünen-Instituts Braunschweig) haben die DAFA-Initiative
zum Fachforum mit vorangetrieben.

Die Tierhaltung, d. h. die erzeugung von milch, Fleisch und
eiern, stellt einen der wichtigsten Teilbereiche der Bioökonomie in
Deutschland dar. Die Lieferung von rohstoffen in die ernährungs-
wirtschaft, insbesondere die milch- und Fleischwirtschaft sowie in
das ernährungshandwerk, die Gastronomie und den Lebensmitte-
leinzelhandel, verbindet sie faktisch mit der gesamten Produkti-
onskette bei Lebensmitteln. Als wichtiger Bestandteil des deut-
schen Arbeitsmarktes sowie der regionalen Wirtschaftsstruktur ist
die nutztierhaltung darüber hinaus von großer Bedeutung für die
Zukunftssicherung des ländlichen raumes. 

„Die nutztierwissenschaft und -forschung hat heute nicht

mehr nur die kurzfristige effizienz in der erzeugung eiweißhaltiger
Lebensmittel im Blick, sondern mindestens ebenbürtig Fragen des
Tierschutzes, der Tierethik und des Umweltschutzes. Langfristig
wird weltweit nur diejenige Tierhaltung ökonomisch erfolgreich
und gesellschaftlich akzeptiert sein, die die maximen geschlosse-
ner nährstoffkreisläufe und eines artgerechten Umganges mit Tie-
ren ernst nimmt und umsetzt“, sagte reinhard F. Hüttl, Vorsitzen-
der des BioÖkonomierats und Präsident acatech – Deutsche
Akademie der Technikwissenschaften, anlässlich des Fachforums
nutztiere.

Der BioÖkonomierat hatte bereits 2010 eine Arbeitsgruppe
zur nutztierforschung unter der Leitung von ratsmitglied manfred
schwerin ins Leben gerufen, um zukünftige Handlungsfelder und
strategische maßnahmen im Bereich der nutztierwissenschaften
zu identifizieren. Die DAFA baut darauf auf, will die Handlungsfel-
der fachlich untersetzen und die Bildung von Forschungskonsor-
tien unterstützen. notwendige Voraussetzung der realisierung
der Ziele ist auch eine gut strukturierte Forschungslandschaft und
eine enge Kooperation zwischen öffentlich und privat geförderter
Forschung. Der Forschungs- und Technologierat Bioökonomie
(BioÖkonomierat) wurde Anfang 2009 durch das Bundesministe-
rium für Bildung und Forschung (BmBF) und das Bundesministe-
rium für ernährung, Landwirtschaft und Verbraucherschutz
(BmeLV) als unabhängiges Beratungsgremium für die Bundesre-
gierung eingerichtet und ist administrativ bei acatech – Deutsche
Akademie der Technikwissenschaften angesiedelt. Der BioÖkono-
mierat erarbeitet wissenschaftlich begründete empfehlungen zur
Verbesserung der rahmenbedingungen der Bioökonomie auf
Bund- und Länderebene, im Bereich der eU sowie anderer interna-
tionaler Partnerstaaten. Außerdem entwickelt der rat szenarien
für die Gestaltung der rahmenbedingungen in Forschung, Ausbil-
dung und nachwuchsförderung und unterstützt durch vielfältige
Veranstaltungen und Aktivitäten die Vernetzung relevanter
Akteure aus Wissenschaft, Wirtschaft und Politik im Bereich der
Bioökonomie. Quelle: BÖr, 30.09.2011

In der Nutztierwissenschaft und -forschung stehen heute nicht mehr nur die kurzfri-
stige Effizienz in der Erzeugung eiweißhaltiger Lebensmittel im Mittelpunkt, son-
dern ebenbürtig Fragen des Tierschutzes, der Tierethik und des Umweltschutzes
(Foto: focus finder – Fotolia.com).

„Haus der kleinen 
Forscher“ – 5 Jahre
Erfolgsgeschichte 
Frühkindliche Bildung als ein entscheidender Faktor 
für mehr Chancengerechtigkeit

Deutschlands größte frühkindliche
Bil dungsinitiative, das „Haus der klei-
nen Forscher“, zieht anlässlich ihres
fünfjährigen Jubiläums positive Bi -
lanz: Über eine Million Kinder in mehr

als 19.000 Kitas konnte die Stiftung seit Gründung mit ihren
naturwissenschaftlich-technischen Angeboten erreichen.
Auch die Ausweitung auf Grundschulen schreitet weiter
voran: 52 Netzwerke starteten die bundesweite Ausbreitung
der Angebote für sechs- bis zehnjährige Kinder. 
Bei Kindern schon früh die Begeisterung für naturwissenschaften,
mathematik und Technik wecken und damit einen Beitrag zur
nachwuchssicherung in diesen Bereichen leisten – mit diesem Ziel
wurde die Initiative „Haus der kleinen Forscher“ 2006 gegründet.
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Verstärkte 
Anstrengungen für
einen produktiveren
Weizenanbau 
gefordert
Bedarf wächst schneller als die Produktivität – 
Klimawandel wirkt verschärfend

Öffentliche und private Institutionen müssen künftig weltweit ver-
stärkt in Forschung und entwicklung investieren, wenn die Wei-
zenproduktion gesteigert werden soll. Das ist das Fazit eines inter-
nationalen Kongresses mit 150 Wissenschaftlern, Züchtern,
Händlern und Landwirten aus aller Welt, zu dem Bayer Crop -
science am Donnerstag nach monheim geladen hatte. Derzeit
nimmt die Produktivität von Weizen, dem neben reis wichtigsten
Grundnahrungsmittel der Welt, jährlich um weniger als ein Prozent
zu. Der weltweite Bedarf wächst dagegen doppelt so stark.

Der Klimawandel und der rückgang der mineralstoffvorräte
für Dünger verschärfen die situation. Die aktuelle Herausforde-
rung liegt deshalb darin, die erträge zu erhöhen – durch verbes-
sertes saatgut, neue Verfahren im Pflanzenschutz und optimierte
Anbaumethoden. „Wir wollen dazu einen wichtigen Beitrag lei-
sten“, sagte Dr. rüdiger scheitza, Vorstandsmitglied von Bayer
Cropscience. „Im Pflanzenschutz für Weizen sind wir bereits das
weltweit führende Unternehmen. Jetzt bauen wir zudem eine For-
schungsplattform auf, die bei der Züchtung besserer Weizensor-
ten führend sein wird.“ neue sorten sollen ab 2015 verfügbar sein.

Professor stephen Baenziger von der Universität nebraska
erklärte, noch nie seien die Herausforderungen an die Züchter so
groß gewesen wie heute. „Zu den wichtigsten Aufgaben gehören
die entwicklung von Hybridweizen und der angemessene einsatz
der Grünen Gentechnik.“ Unterstützt wurde er unter anderem von
Professor martin Parry vom britischen Forschungszentrum
rothamsted research, einem der renommiertesten Agrarfor-
schungszentren der Welt: „es gibt einen dringenden Bedarf an
nachhaltigen Lösungen, um den Weizenertrag auf den vorhande-
nen Flächen zu steigern und ressourcen wie Düngemittel und
Wasser möglichst effizient einzusetzen.“
Quelle: Bayer Crop science, 03.11.2011

Ungefähr 25 Prozent der landwirtschaftlich genutzten Fläche weltweit dient dem
Anbau von Weizen. Damit ist Weizen die Getreidepflanze mit der größten Anbauf-
läche und eines der bedeutendsten Grundnahrungsmittel auf der Welt (Foto: Bayer
CropScience).

seitdem ist sie auf Wachstumskurs: mit der Unterstützung von der-
zeit 207 netzwerkpartnern im gesamten Bundesgebiet erreicht sie
fast die Hälfte aller Kitas in Deutschland. Für eine lückenlose Bil-
dungsbiografie von der Kita bis zur Grundschule hat die Initiative
ihre Angebote seit Beginn des Jahres auch auf Kinder zwischen
sechs und zehn Jahren ausgeweitet. Gemeinsam mit 54 Grund-
schulen und Horten in Berlin und Brandenburg werden die Ange-
bote weiterentwickelt. Zudem ermöglichen 52 netzwerkpartner
der stiftung einrichtungen in anderen regionen Deutschlands seit
september die Teilnahme. 

Das „Haus der kleinen Forscher“ hat sich mittlerweile zur größ-
ten frühkindlichen Bildungsinitiative entwickelt, die es in Deutsch-
land je gegeben hat.

„Das Haus der kleinen Forscher“ schreibt eine beein-
druckende erfolgsgeschichte und zeigt uns, dass der Bildungsauf-
trag in den Kitas ernst genommen wird", sagt Thomas rachel, mdB,
Parlamentarischer staatssekretär im Bundesministerium für Bil-
dung und Forschung. „Ich bin davon überzeugt, dass wir mit dieser
Initiative das Interesse von mädchen und Jungen an naturwissen-
schaften wecken, wachhalten und fördern können – und damit die
Chancen auf gute Bildung erhöhen.“ 

nach wie vor gibt es regionale Unterschiede bei der Verbrei-
tung der Initiative. Besonders in Baden-Württemberg und den
neuen Bundesländern ist die Beteiligung groß. sachsen-Anhalt ist
spitzenreiter mit einer Abdeckung von über 70 Prozent, dicht
gefolgt von Berlin, wo rund 65 Prozent der Kitas bereits mitmachen
können. In sachsen ist die Initiative sogar Bestandteil des Koaliti-
onsvertrags der Landesregierung. In schleswig-Holstein und Ham-
burg sind dagegen noch weniger als 20 Prozent der einrichtungen
an der Initiative beteiligt. 

Vier große Partner starteten 2006 die Bildungsinitiative und
begleiten sie bis heute: die Helmholtz-Gemeinschaft Deutscher
Forschungszentren, mcKinsey & Company, die siemens stiftung
und die Dietmar Hopp stiftung. Gefördert wird sie vom Bundesmi-
nisterium für Bildung und Forschung. Zahlreiche Unterstützer
ermöglichen die Ausbreitung des „Hauses der kleinen Forscher“.
ein Kuratorium steht der stiftung inhaltlich und strategisch bera-
tend zur seite. Durch externe wissenschaftliche Untersuchungen
wird die Arbeit der stiftung kontinuierlich begleitet. „ein großes
und starkes netzwerk steht hinter der Initiative und trägt zu ihrem
erfolg bei. sie wird von Politik, Wirtschaft, Wissenschaft und Gesell-
schaft gleichermaßen gestützt“, erklärt Dr. Peter rösner, Geschäfts-
führer der stiftung „Haus der kleinen Forscher“. 

Die gemeinnützige stiftung „Haus der kleinen Forscher“ enga-
giert sich mit einem Fortbildungsangebot für pädagogische Fach-
kräfte dafür, in Kita und Grundschule die Auseinandersetzung mit
naturwissenschaftlichen, mathematischen und technischen The-
men gezielt anzuregen und die neugier und Freude am Forschen
bei den Kindern zu stärken. Für ihre kontinuierliche Bildungsarbeit
können sich die einrichtungen zu einem „Haus der kleinen For-
scher“ zertifizieren lassen. 

Über die Stiftung „Haus der kleinen Forscher“
Die gemeinnützige stiftung „Haus der kleinen Forscher“ engagiert
sich mit einer bundesweiten Initiative für die Bildung von Kindern
im Kita- und Grundschulalter in den Bereichen naturwissenschaf-
ten, mathematik und Technik. sie unterstützt mit ihren Angeboten
pädagogische Fachkräfte dabei, mädchen und Jungen bei ihrer
entdeckungsreise durch den Alltag zu begleiten. Gegründet
wurde die stiftung auf Initiative der Helmholtz-Gemeinschaft,
mcKinsey & Company, der siemens stiftung und der Dietmar Hopp
stiftung. Gefördert wird sie vom Bundesministerium für Bildung
und Forschung. Weitere Informationen unter: www.haus-der-klei-
nen-forscher.de Quelle: BMBF, 18.11.2011
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Biopharming auf 
dem Vormarsch 
Ob bei seltenen Erbkrankheiten, einem Mangel an Blut-
konserven oder als maßgeschneiderte Antikörper – pflanz-
lich hergestellte Arzneimittel lösen Probleme in den unter-
schiedlichsten Bereichen. 

ein Artikel von Pflanzenforschung.de

Arzneimittel in Pflanzen herzustellen, ist nicht neu. Bereits in den
1980er Jahren gab es erste erfolgreiche Versuche dazu. Das welt-
weit erste humane Pharmazeutikum dieser Art steht kurz vor der
Zulassung: Die Firma Protalix in Israel produziert Proteine in Karot-
ten-Zellkulturen. Diese sollen menschen mit einer seltenen erb-
krankheit, dem Gaucher-syndrom, helfen.

Auch globale Probleme könnten mit Hilfe von Arzneimitteln,
die in Pflanzen produziert wurden, sog. „Plant made Pharmaceuti-
cals“ (PmP), gelöst werden: Forschern ist es gelungen, reispflanzen
genetisch so umzubauen, dass sie das im Blutserum vorkom-
mende serumalbumin (HsA) produzieren. Dieses eiweiß wird welt-
weit in großen mengen zur medikamenten- und Impfstoffproduk-
tion eingesetzt. Auch bei der Behandlung von Patienten mit
beispielsweise schweren Verbrennungen oder Leberzirrhose wird
es benötigt. Bisher war der nachschub jedoch begrenzt, da HsA
nur aus Blutsplasma gewonnen werden konnte.

"Wir haben nun eine sichere und kosteneffektive möglichkeit
gefunden, den weltweit steigenden Bedarf an HsA zu decken",
sagen erstautor Yang He von der Wuhan University in Wuhan,
China, und seine Kollegen im Fachmagazin "Proceedings of the
national Academy of sciences" (PnAs). Die Wissenschaftler hatten
das erbgut von reis dauerhaft so verändert, dass die Pflanze das
menschliche Protein HsA produziert und in ihren samen anrei-
chert. HsA mache dann ungefähr zehn Prozent aller löslichen Pro-
teine im reiskorn aus, berichten die Forscher.

Im rahmen ihrer studie prüften He und seine Kollegen, ob
das im reis hergestellte eiweiß in seinem Aufbau und seiner
Funktion mit dem menschlichen eiweiß identisch ist. "In unseren
Untersuchungen konnten wir keine Unterschiede zum menschli-
chen HsA feststellen", schreiben die Forscher. Die medizinische
Wirkung des reis-Proteins entspreche ebenfalls dem des Vor-
bilds. Das habe man in Versuchen an ratten mit Leberzirrhose
festgestellt. Beide serumalbumine wirkten bei den lebergeschä-
digten ratten gleich gut.

Massenproduktion ohne Qualitätsverlust
Laut Yang He und seinen Kollegen scheitern viele ähnliche Versu-
che, medizinisch wirksame eiweiße in Pflanzen herzustellen, an
den hohen Kosten. Diese entstehen, wenn das eiweiß in reiner
Form aus der Pflanze gelöst werden muss. schätzungen spani-
scher Forscher zufolge lohnt sich die Herstellung von HsA in Pflan-
zen erst bei einer Ausbeute von 0,1 Gramm HsA pro Kilogramm
reis.

mit einer speziell entwickelten methode konnten die Wissen-
schaftler um Yang He etwa 2,75 Gramm HsA pro Kilogramm reis
mit einer reinheit von über 99 Prozent gewinnen. "HsA in reiskör-
nern herzustellen, ist finanziell rentabel und mengenmäßig kaum
begrenzt", beschreiben die Wissenschaftler die Vorteile ihres Ver-
fahrens.

HSA ist weltweit begehrt, aber nur begrenzt vorhanden
studien zufolge werden weltweit jährlich mehr als 500 Tonnen
HsA verbraucht. Bisher mussten die Hersteller des menschlichen
Bluteiweißes auf Blutspenden zurückgreifen. Diese werden aber
auch dringend in Krankenhäusern benötigt und stehen oft nicht in
ausreichender menge zu Verfügung. Der Preis für HsA sei in den
letzten Jahren rapide angestiegen, weil zu wenige Blutspenden
vorhanden waren, berichten die Forscher. Das habe sogar gefähr-
liche HsA-Fälschungen auf den markt gebracht.

ein weiteres Problem bei der Herstellung von HsA aus Bluts-
penden ist das risiko von Verunreinigungen. Immer wieder infizie-
ren sich Patienten über diesen Weg mit Krankheitserregern wie
Hepatitisviren und HIV. "HsA aus reis ist sicher und kann helfen,
die weltweit steigende nachfrage danach zu decken", schreiben
Yang He und seine Kollegen über den nutzen ihres Verfahrens.

ein weiteres Beispiel für die besonderen Vorteile eines pflanz-
lichen systems zur medikamentenherstellung ist die Produktion
von Antikörpern. 

Maßgeschneiderte Antikörper 
dank pflanzlicher Herstellung
monoklonale Antikörper sind besonders vielversprechende Pro-
dukte der biopharmazeutischen Industrie, da sie in der Diagnostik,
der Therapie und der Forschung von nutzen sind. ein Antikörper
muss den körperfremden Krankheitserreger zielsicher erkennen,
erfassen und eliminieren. Dies geschieht durch das Zusammen-
spiel bestimmter Bestandteile eines Antikörpers, den sog. Fc-
Domänen, mit den Gamma-Fc-rezeptoren, die von verschiedenen
Zellen hergestellt werden. Damit der Antikörper richtig funktio-
niert, sind die Zuckerreste an den Fc-Domänen von großer Bedeu-
tung. Diese herzustellen ist nicht ganz einfach: Bakterien scheiden
als Produktionsstätten aus, da sie nicht in der Lage sind, eiweiße
mit Zuckerresten zu versehen. Dieser Prozess der Glykosilierung ist

Aus genetisch verändertem Reis kann HSA gewonnen werden (Quelle: © Maria
Lanznaster / www.pixelio.de)

Eine Alternative für die Medikamentenherstellung: Antikörper aus pflanzlicher Her-
stellung (Quelle: © Sven Hoppe / http://de.fotolia.com/)
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den eukaryoten vorbehalten. Für viele der wichtigsten modernen
Biopharmazeutika greift man daher auf säugetier-Zelllinien
zurück, obwohl sie schwierig und teuer zu kultivieren sind, lang-
sam wachsen und im Vergleich zu mikroorganismen nur geringe
Ausbeuten an re kom binantem Protein liefern. Pflanzen sind in vie-
lerlei Hinsicht eine gute Produktionsalternative zu säuger-Zellkul-
turen und stehen den tierischen Zellen in Produktionsgeschwin-
digkeit und ertrag der Proteine in nichts nach.

ein Team aus österreichischen und kalifornischen Wissen-
schaftlern nutzte die Tabakpflanze Nicotiana benthamiana zur Her-
stellung eines Antikörpers gegen das ebola Virus. mit ihrem
system gelang es den Forschern, die wichtigen Fc-Domänen des
Antikörpers gezielt mit verschiedenen Zuckerresten zu versehen,
die den menschlichen ähneln. Die Forscher versprechen sich
davon, aus der Vielzahl von unterschiedlich glykosilierten Antikör-
pern die wirkungsvollsten zu finden. „Antikörper mit nur einem
Zuckerrest in isolierter Form herzustellen, ist bisher in keinem auf
säugetierzellen basierten Produktionssystem gelungen“ erklären
Herta steinkeller und ihre Kollegen von der Universität für Boden-
kultur in Wien im Fachmagazin „PLos one“. nur wenn die glykosi-
lierten Antikörper in reiner Form vorliegen, sind die Wissenschaft-
ler in der Lage, deren Leistungsfähigkeit zu prüfen und im
Anschluss gezielt die effektivsten Antikörper zu produzieren. 

Originalpublikationen Yang He et al., “Large-scale production of functional
human serum albumin from transgenic rice seeds”, 2011 (DOI:10.1073/
pnas.1109736108) • Alexandra Castilho et al., “Rapid High Yield Production of
Different Glycoforms of Ebola Virus Monoclonal Antibody“, October 2011, PloS
one,Volume 6, Issue 10, e26040 

Solide Wissensbasis
für nachhaltige 
Nutzungsszenarien 
Helmholtz Gemeinschaft baut Forschung 
zu Bioökonomie aus

mit dem neuen Portfoliothema „nachhaltige Bioökonomie“ baut
die Helmholtz-Gemeinschaft die Vernetzung in diesem For-
schungsfeld aus und schließt Forschungslücken. Fünf Helmholtz-
Zentren, sieben Universitäten, ein Fraunhofer-Institut sowie das
Deutsche Biomasse Forschungszentrum untersuchen dabei, wie
sich die Wertschöpfung aus Biomasse wirtschaftlich, ökologisch
und sozial nachhaltig gestalten lässt. Die Helmholtz-Gemeinschaft
fördert das Vorhaben bis 2015 mit insgesamt 13,5 millionen euro,
die Partner investieren mittel in gleicher Höhe. Im Anschluss wird
das Thema im rahmen der Helmholtz-Forschungsprogramme
weiterverfolgt.

„Wir brauchen eine solide Wissensbasis, um nachhaltige nut-
zungsszenarien für die natürlichen ressourcen zu entwickeln, die
sich ökologisch, gesellschaftlich und wirtschaftlich bewähren.
Deshalb hat die Helmholtz-Gemeinschaft beschlossen, die For-
schung zur Bioökonomie zu verstärken und alle Akteure unterein-
ander zu vernetzen“, erklärt Prof. Dr. Jürgen mlynek, Präsident der
Helmholtz-Gemeinschaft. 

Die Bioökonomieforschung nimmt weltweit an Bedeutung zu
und wird in Zukunft zentrale Beiträge zur Lösung der ernährungs-
, rohstoff- und energiethemen leisten. In Deutschland hat die Bun-
desregierung das Thema in die Hightech-strategie aufgenommen.
In Deutschland sei die Forschung zur Bioökonomie jedoch noch
stark fragmentiert, befand der Bioökonomierat im Herbst 2010,
den die Bundesregierung zu ihrer Beratung mit hochrangigen Ver-
tretern aus Wissenschaft, Wirtschaft und Gesellschaft besetzt
hatte. Daher fließen rund zwei Drittel der Portfoliofinanzierung in
Vernetzungsprojekte, in denen aktuelle Forschungsvorhaben der
Bioökonomie über Disziplinen und Institutionen hinweg bearbei-
tet werden. ein weiteres Drittel der Portfolio-Finanzierung unter-
stützt innovative Forschungsfragen, zum Beispiel zu Pflanzen als
rohstoffe für Biokunststoffe oder zum „molecular Farming“, bei
dem gentechnisch veränderte Pflanzen Wirkstoffe für die medizin
produzieren. Auch mikroalgen sollen verstärkt auf ihre eignung als
Biomasse- und Wertstofflieferanten untersucht werden.

Die beteiligten Partner bringen vielfältige Kompetenzen ein.
sie reichen von der nachhaltigen Produktion von Biomasse und
biogenen Wertstoffen über Prozessierung und Konversion bis zur
Umweltsystemanalyse und sozioökonomischen Bewertung und
Politikberatung. Quelle: Helmholtz-Gemeinschaft, 01.11.2011

Nicht nur als energetischer Rohstoff gefragt: Bioökonomieforschung wird in
Zukunft zentrale Beiträge zur Lösung der Ernährungs-, Rohstoff- und Energiethe-
men leisten (Foto: visdia – Fotolia.com).

Partner beim Vorhaben „Nachhaltige Bioökonomie“: 

• Forschungszentrum Jülich 
(sprecher Prof. Dr. Ulrich schurr)

• Helmholtz Zentrum münchen
• Karlsruher Institut für Technologie
• Helmholtz-Zentrum für Umweltforschung – UFZ 
• Helmholtz-Zentrum Potsdam – 

Deutsches GeoForschungsZentrum GFZ
• Bioeconomy science Center (BiosC ) 

(Universität Bonn, Universität Düsseldorf, 
rWTH Aachen, Forschungszentrum Jülich)

• Universität stuttgart
• Universität Leipzig
• Technische Universität münchen
• Brandenburgische Technische Universität Cottbus
• DeutschesBiomasseForschungszentrum, Leipzig
• Fraunhofer-Institut für Grenzflächen- 

und Bioverfahrenstechnik IGB, stuttgart
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Deutschland und
Frankreich stärken
Forschungs-
zusammenarbeit 
Gemeinsame Leuchtturmprojekte in 
Gesundheitsforschung und Biotechnologie

Bundesforschungsministerin Annette
schavan und ihr französischer Amtskol-
lege Laurent Wauquiez haben eine
gemeinsame Initiative für Gesundheits-
forschung und Biotechnologie beschlos-

sen. Das gaben beide minister heute auf dem 4. Forum zur
Deutsch-Französischen Forschungskooperation in Berlin bekannt.
schavan und Wauquiez erklärten, dass die Zusammenführung der
Forschungsfähigkeiten beider Länder angesichts der aktuellen
ökonomischen Lage mehr denn je notwendig sei. sie kündigten
die schaffung einer gemeinsamen expertengruppe an, die eine
roadmap zur Umsetzung der Zusammenarbeit mit Leuchtturm-
projekten in der Gesundheitsforschung und Biotechnologie erar-
beiten wird. 

"nie war die deutsch-französische Forschungspartnerschaft
so wertvoll wie heute. Wir verleihen ihr nun mit Leuchtturmpro-
jekten eine neue Qualität und sichtbarkeit", sagte schavan. Wau-
quiez bekräftigte, dass Deutschland der wichtigste Partner für
Frankreich in der Forschung sei. Durch die Zusammenarbeit
Deutschlands und Frankreichs werde die entwicklung des
europäischen Forschungsraums entscheidend vorangetrieben, so
beide minister. Deutschlands und Frankreichs Investitionen für
Forschung und entwicklung machen zusammen die Hälfte der
Investitionen der staaten der europäischen Union aus. 

Die Leuchtturmprojekte in der Gesundheitsforschung wer-
den sich mit repräsentativen Bevölkerungskohorten und mit Lun-
generkrankungen befassen. Im zweiten schwerpunkt geht es um
Pflanzenbiotechnologie und industrielle Biotechnologie für die
Bioökonomie.

Im rahmen des Forums haben Forschungsorganisationen
beider Länder außerdem vier Vereinbarungen geschlossen. Das
"Institut national de la santé et de la recherche médicale" wird mit
dem Deutschen Krebsforschungszentrum eine gemeinsame
Krebsforschungsgruppe in Lyon und mit dem max-Delbrück-Cen-
trum für molekulare medizin eine Forschungsgruppe für Immuno-
logie in marseille einrichten. Die Fraunhofer-Gesellschaft hat mit
dem "Institut national de recherche en informatique et en auto-
matique" eine Vereinbarung unterzeichnet zur gemeinsamen ent-
wicklung von bild- und modellbasierten Computerprogrammen. 

Die Beobachtung der Auswirkungen des Globalen Wandels
im mittelmeerraum ist der Zweck des französischen Forschungs-
programms mistrals-sicmed und des deutschen Programms
Tereno-med, die künftig eng kooperieren werden. Dazu schlossen
das Helmholtz-Zentrum für Umweltforschung und das For-
schungszentrum Jülich eine Vereinbarung mit dem "Institut de
recherche pour l'ingénierie de l'agriculture et de l'environnement"
(Cemagref ), dem "Centre national de la recherche scientifique"
(Cnrs), dem "Institut national de la recherche agronomique"
(InrA) und dem "Institut de recherche pour le développe -
ment"(IrD). 

Das Forum zeigt, ausgehend von den nationalen Forschungs-
strategien und der 2010 verabschiedeten "Deutsch-Französischen
Agenda 2020", Wege zu einem nachhaltigen Wachstum in europa.

Von der Idee 
zum Produkt 
BMBF beteiligte sich mit dem Planspiel "Jugend gründet"
und der "Innovationsakademie Biotechnologie" 
an der Gründerwoche 

Lust auf die Gründung eines eigenen
Unternehmens zu machen – das war das
Ziel der Gründerwoche vom 14. bis 20.
november. Das Bundesministerium für
Bildung und Forschung (BmBF) betei-

ligte sich als Partner mit eigenen Aktionen an der Gründerwoche.
so wurde das Planspiel "Jugend gründet" in einem online-seminar
interessierten Lehrkräften und Ausbildern nahe gebracht. Und zur
"Innovationsakademie Biotechnologie" am 14. november in Berlin
lud das BmBF 50 Teilnehmer aus ganz Deutschland ein. Grün-
dungsinteressierte junge Forscherinnen und Forscher bewerteten
gemeinsam mit Wirtschafts- und Finanzexperten marktchancen,
analysierten Kundenbedürfnisse und entwickelten Geschäftsi-
deen. Teams mit originellen Geschäftsideen winkte dabei eine
startförderung von 50.000 euro und anschließend bis zu 500.000
euro für eine zweijährige technische machbarkeitsuntersuchung.
"Wir hoffen, dass wir mit der Innovationsakademie ein inspirieren-
des Umfeld bieten, auch ungewöhnliche Ideen zu verfolgen",
betonte Bundesforschungsministerin Annette schavan. 

Bei der ersten Innovationsakademie 2010 hatten sich elf
Teams mit der Ausarbeitung einer Geschäftsidee befasst. Fünf
davon wurden von einer Jury für eine Förderung mit jeweils bis zu
500.000 euro ausgewählt, um die technische machbarkeit der Idee
zu zeigen:
• Desinfektion von Kathetern im oP-saal
• schnelltest auf Histamin-Belastung in Lebensmitteln
• Krankheitsdiagnostik per Handy
• Patientenstratifizierung zur verbesserten nachsorge 

bei Darmkrebs
• enzymkomplexe für den Abbau von Cellulose zu Zucker 
Beim online-Wettbewerb "Jugend gründet" sollten aus Geschäft-
sideen in den Bereichen Industrie, Dienstleistung und Handel spie-
lerisch erfolgreiche Unternehmen entwickelt werden. Auszubil-
dende sowie schülerinnen und schüler zwischen 16 und 21 Jahren
erleben bei dem zweistufigen online-Wettbewerb spielerisch alle
Phasen einer Unternehmensentwicklung. "Jugend gründet" wird
seit 2003 vom BmBF gefördert. Bei der Wettbewerbsrunde 2010/
11 haben über 3.500 Jugendliche mitgemacht. 

mit der "Gründerwoche" beteiligte sich Deutschland an der
"Global entrepreneurship Week", die vom 14. bis zum 20. novem-
ber in über 100 Ländern weltweit stattfand. Im mittelpunkt der
Aktionswoche standen die Themen Gründen und selbstständig-
keit. Dazu fanden bundesweit zahlreiche Veranstaltungen von
mehr als 750 Partnern statt. 

Mehr Informationen
www.gruenderwoche.de
www.jugend-gruendet.de
www.innovationsakademie-biotechnologie.de

Quelle: BmBF, 14.11.2011
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mit Hilfe von Forschung und Innovation soll eine wettbewerbs-
fähigere, emissionsarme Wirtschaft entstehen, die ressourcen effi-
zient und nachhaltig einsetzt. 

Vertreter aus Wissenschaft und Wirtschaft haben in zwölf
Arbeitsgruppen Vorschläge für die weitere Bearbeitung gemeinsa-
mer Interessengebiete erarbeitet. Dazu gehören energie und
Klima, nicht-energetische rohstoffe, Bioökonomie, Gesundheit
und zivile sicherheit sowie die schaffung einer einheitlichen
Datenbasis der beiderseitigen universitären Forschungspoten-
tiale. In der anwendungsorientierten Forschung und entwicklung
an den Fraunhofer- und Carnot-Instituten ist eine Intensivierung
der Zusammenarbeit durch den Aufbau gemeinsamer virtueller
Arbeitsgruppen vorgesehen. 

Die beiden minister bekräftigten ihren Willen, sich künftig in
strategischen Fragen im nationalen wie auch im europäischen
rahmen noch enger miteinander abzustimmen. mit der langjähri-
gen Zusammenarbeit sei ein Klima wechselseitigen Vertrauens
gewachsen. ein gutes Beispiel für die Angleichung der strukturen
beider Forschungslandschaften sind die gemeinsamen Ausschrei-
bungen der Deutschen Forschungsgemeinschaft (DFG) und der
"Agence nationale de la recherche" (Anr).
Quelle: BmBF, 13.10.2011

Wissenschaftler,
kommt wieder! 
Das GAIN-Treffen deutscher Nachwuchskräfte 
in San Francisco informiert über Karriereperspektiven 
in Deutschland 

Die deutsche Wissenschaftslandschaft
hat sich aufgrund vielfältiger Initiativen
von Bund und Ländern – gerade in den
vergangenen Jahren – dynamisch ent-
wickelt. Deutschland ist international

attraktiver geworden. Um einem drohenden Fachkräftemangel
entgegen zu wirken, beteiligt sich das Bundesministerium für Bil-
dung und Forschung (BmBF) am weltweiten Wettbewerb um die
klügsten Köpfe und wirbt auch um Hochqualifizierte, die im Aus-
land leben und arbeiten. Zu diesem Zweck hat das German Acade-
mic International network (GAIn), gefördert vom BmBF, mehr als
300 überwiegend in den UsA lebende nachwuchswissenschaftler
und -wissenschaftlerinnen zur Jahrestagung nach san Francisco
eingeladen. Vom 2. bis 4. september diskutieren sie dort ihre Wün-
sche und Anregungen mit Vertretern aus Politik und Wirtschaft. 

"GAIn bietet eine großartige Chance, netzwerke zu knüpfen,
Arbeitskontakte anzubahnen und den jungen Wissenschaftlerin-
nen und Wissenschaftlern zu zeigen: Ja, Ihr seid willkommen in
Deutschland! Wir brauchen euch!" erklärt BmBF-staatsekretärin
Cornelia Quennet-Thielen, die das Treffen in san Francisco eröff-
net. "Wir unterstützen mit dieser Tagung gezielt die rückkehr
deutscher Akademikerinnen und Akademiker." Auf der Agenda
der Tagung stehen daher die Themen "Doppelkarrierepaare", alter-
native Berufsfelder für Wissenschaftler, Unternehmensgründun-
gen und mentoring hierzulande. 

"mit den geltenden regelungen des Aufenthaltsgesetzes zur
Zuwanderung von Arbeitskräften aus dem Ausland und dem künf-
tigen Anerkennungsgesetz ist Deutschland grundsätzlich gut auf-
gestellt. Gleichzeitig haben gerade diejenigen, die wir gewinnen
wollen, auch in anderen Ländern gute Chancen", so staatsse-
kretärin Quennet-Thielen. neben dem Abbau bürokratischer Hin-
dernisse brauche Deutschland deshalb dringend eine Willkom-
menskultur. 

GAIn wurde im Jahr 2003 durch das Bundesministerium für
Bildung und Forschung angestoßen und ist eine Gemeinschaftsi-
nitiative verschiedener Wissenschaftsorganisationen. mit fast
3800 mitgliedern dient es als netzwerk und transatlantisches Dis-
kussionsforum für deutsche Wissenschaftler und Wissenschaftle-
rinnen. Die Konferenz in san Francisco wird von der Alexander von
Humboldt stiftung, dem Deutschen Akademischen Austausch-
dienst und der Deutschen Forschungsgemeinschaft ausgerichtet
und vom BmBF finanziert. 
Quelle: BmBF, 02.09.2011

Leuchtturm der
Gesundheitsforschung 
Staatssekretär Schütte und Ministerpräsident Seehofer
legen Grundstein für Biomedizinisches Zentrum 
in München 

Der staatssekretär im BmBF Georg
schütte und der bayerische ministerprä-
sident Horst seehofer haben heute den
Grundstein für das Biomedizinische Zen-
trum an der Ludwig-maximilians-Univer-

sität münchen gelegt. Für den Bund, der den Bau mit rund 50 mil-
lionen euro fördert, handelt es sich um das bisher größte Projekt
im Bereich der Forschungsbauten. "Auf dem Life-sciences-Cam-
pus werden medizin und naturwissenschaften enger verzahnt
und synergieeffekte genutzt", sagte staatssekretär schütte. "Damit
kann Deutschland seine spitzenposition unter den führenden
standorten für biomedizinische Forschung in europa weiter aus-
bauen." 

schütte verwies insbesondere auf die strategische Bedeu-
tung, die der Zusammenarbeit von Bund und Ländern bei den For-
schungsbauten in der Gesundheitsforschung zukomme. "Vorklini-
sche Institute und fachverwandte klinische Forschergruppen
arbeiten künftig unter einem Dach zusammen", so schütte. "sie
bauen also nicht nur ein Gebäude. sie schlagen vielmehr eine
Brücke zwischen der grundlagenorientierten, der vorklinischen
und der klinischen Forschung." 

Im Zuge der Föderalismusreform ist der Bund nach Abschaf-
fung der Gemeinschaftsaufgabe nicht mehr für den allgemeinen
Aus- und neubau von Hochschulen zuständig, sondern konzen-
triert sich auf forschungsrelevante Vorhaben mit überregionaler
strahlkraft. so stellt die Förderung von exzellenten Forschungs-
bauten an Hochschulen einschließlich von Großgeräten nach Art.
91 b GG ein eigenständiges Förderinstrument von gesamtstaatli-
cher Bedeutung dar, mit der die Voraussetzungen für eine erfolg-
reiche Teilnahme am nationalen und internationalen Wettbewerb
in der Forschung geschaffen werde. 

mit 298 mio. euro jährlich fördert die Bundesregierung For-
schungsbauten und Großgeräte. Das Bundesland, das den For-
schungsneubau plant und durchführt oder ein Großgerät
beschafft, beteiligt sich an der Finanzierung in derselben Höhe wie
der Bund. Darüber hinaus erhalten die Bundesländer bis ende
2013 jährlich rund 695,3 mio. euro als Kompensationsmittel für das
im Jahre 2006 ausgelaufene Hochschulbau-Förderungsgesetz.
Diese mittel haben die Länder in eigener Verantwortung für den
Hochschulbau vorzusehen. Die Bundesregierung stellt durch die-
ses maßnahmenbündel jedes Jahr somit rund 993 mio. euro für
Forschungsbauten, Großgeräte und Kompensationsmittel bereit.
Bis einschließlich 2013 stehen damit insgesamt rund 7 milliarden
für die Hochschulen zur Verfügung. 
Quelle: BmBF, 29.09.2011 
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Helmholtz-Mitglieder-
versammlung stimmt
Aufnahme zu
GEOMAR Umwandlung nimmt wichtige Hürde

mit einem einstimmigen Votum hat sich die mitgliederversamm-
lung der Helmholtz-Gemeinschaft auf ihrer Jahrestagung in Berlin
für die Aufnahme des „noch“ Leibniz-Instituts für meereswissen-
schaften (IFm-GeomAr) in die Helmholtz-Gemeinschaft (HGF)
ausgesprochen. Von Januar 2012 an wird das Institut als Helm-
holtz-Zentrum für ozeanforschung Kiel (GeomAr) das 18. mitglied
der Helmholtz-Gemeinschaft Deutscher Forschungszentren.

GeomAr ist in der Helmholtz-Gemeinschaft willkommen. Das
betonte der Präsident der Helmholtz-Gemeinschaft, Prof. Dr. Jür-
gen mlynek, bereits auf der Jahrespressekonferenz der Gemein-
schaft am vergangenen Donnerstag. Die mitgliederversammlung
der 17 Großforschungszentren des Bundes bestätigte diese Aus-
sage am folgenden Tag mit einem einstimmigen Votum. nach der
kürzlich erfolgten Verabschiedung des errichtungsgesetzes durch
den schleswig-Holsteinischen Landtag ist damit der Weg für die
Umwandlung des „noch“ Leibniz-Instituts für meereswissenschaf-
ten (IFm-GeomAr) zum Helmholtz-Zentrum für ozeanforschung
Kiel (GeomAr) frei.

„Auch wenn wir nicht ernsthaft mit Problemen gerechnet
haben, freut uns das einstimmige Votum und das insgesamt sehr
positive echo, das ich in Gesprächen mit vielen der neuen Kollegen
wahrgenommen habe, doch sehr“, erklärt IFm-GeomAr Direktor,
Prof. Dr. Peter Herzig. „Wir werden als wichtiger und starker Partner
in der Helmholtz-Gemeinschaft gesehen und verstärken insbe-
sondere den Forschungsbereich ‚erde und Umwelt’“, so Herzig wei-
ter. „Das GeomAr bringt als Alleinstellungsmerkmal die meeres-
forschung im offenen ‚blauen’ ozean ein. Vom meeresboden der
Tiefsee bis in die Atmosphäre über dem meer wird das system
ozean bei uns in einer außerordentlichen Bandbreite bearbeitet,
die so in der Helmholtz-Gemeinschaft bisher fehlte“, erläutert Prof.
Herzig.

nun wird mit Hochdruck an der Umsetzung der Umwandlung
gearbeitet, die mitte 2010 gemeinsam vom Land schleswig-Hol-
stein und dem Bundesministerin für Bildung und Forschung
beschlossen worden war. „Unser neues Logo ist bereits fertig. es ist
eine Weiterentwicklung der alten Word-Bildmarke und verbindet
so die geschichtsträchtige Vergangenheit der Kieler meeresfor-
schung mit dem Aufbruch zu neuen Ufern“, meint Prof. Herzig.
Quelle: IFM-GEOMAR, 26.09.2011

Viren-resistente 
Bakterien als Ziel
Wie können Bakterien widerstandsfähig gegen Viren gemacht
werden? Mit dieser Fragestellung beschäftigt sich eine von
der Deutschen Forschungsgemeinschaft (DFG) kürzlich neu
eingerichtete Forschergruppe unter Leitung von Professorin
Anita Marchfelder vom Institut für Molekulare Botanik der
Universität Ulm. Mit fast 1,5 Millionen Euro für zunächst drei
Jahre fördert die DFG das Projekt, in dem renommierte Wis-
senschaftler verschiedener deutscher Forschungsinstitute
und eine Forschungsgruppe aus Kopenhagen versammelt
sind, vornehmlich aus den Bereichen Mikrobiologie, Bioinfor-
matik, Strukturbiologie und Massenspektrometrie.
„noch bewegen wir uns mit dem Thema in der Grundlagenfor-
schung, aber die ergebnisse könnten schon in absehbarer Zeit für
die industrielle Produktion sehr interessant werden“, sagt Professo-
rin marchfelder. Im Blick hat die Ulmer Wissenschaftlerin, vor drei
Jahren mit einer Heisenberg-Professur ausgezeichnet, dabei insbe-
sondere die milchwirtschaft. Bei der Herstellung von milchproduk-
ten, Käse oder Joghurt zum Beispiel, gehen marchfelder zufolge
nämlich sehr oft ganze Produktionsreihen verloren, weil die dazu
verwendeten Bakterien von Viren getötet werden. 

„Wir wollen nun ein system entwickeln, mit dem die Bakterien
gewissermaßen geimpft und gegen die Viren immun gemacht wer-
den können, um damit die Verluste bei der Herstellung von milch-
produkten zu verhindern“, erläutert die expertin für einzellige
Lebensformen. „Und diese Verluste sind bisher sehr hoch“, weiß die
gebürtige Berlinerin, die sich nach ihrem Chemie-studium und der
Promotion in Biochemie für Biochemie und molekularbiologie habi-
litiert hat. ein vergleichbares Problem gebe es aber auch bei der Her-
stellung von Biosprit aus Blaualgen.

Keine Überraschung deshalb: „natürlich stehen wir mit unserer
Arbeit im Wettbewerb mit anderen Forschungsgruppen, ist unser
Vorhaben auch ein Wettlauf gegen die Zeit“, so Anita marchfelder.
sie fungiert nicht nur als sprecherin der Gruppe, sondern betreibt im
rahmen des DFG-Vorhabens auch ein eigenes Teilprojekt. Weitere

einzelprojekte leiten ausgewie-
sene experten ihrer Fachgebiete
an den max-Planck-Instituten
für Biochemie in martinsried
(Professorin elena Conti), für ter-
restrische mikrobiologie in mar-
burg (Dr. Lennart randau) und
für biophysikalische Chemie in
Göttingen (Professor Henning
Urlaub) sowie an den Universitä-
ten in Kiel (Professorin ruth
schmitz-streit), Freiburg (Profes-
sor Wolfgang Hess, Professor
rolf Backofen) und Würzburg
(Professor Jörg Vorgel und Dr.
nadja Heidrich). Assoziiert sind
zudem ein nationales Projekt in
Düsseldorf (Dr. Ümit Pul) und ein
internationales in Kopenhagen
(Professor roger Garrett).

Gemeinsam aufbauen kön-
nen sie auf ersten experimentellen Beweisen, die vor vier Jahren die
Forschungsgruppe eines französischen Unternehmens veröffent-
licht hat. Demnach haben mikroorganismen wie Bakterien oder
Archaeen ausgeklügelte Abwehrsysteme entwickelt, um sich gegen
Infektionen, das Umprogrammieren und letztlich den Tod durch
Viren-Gene zu schützen. Verantwortlich für das so genannte pro-

Die Sprecherin der neu eingerichteten
DFG-Forschergruppe zur Entschlüsse-
lung des prokaryotischen Immunsy-
stems: Professorin Anita Marchfelder
von der Universität Ulm (Foto: Univer-
sität Ulm).

Die Helmholtz-Gemeinschaft spricht sich einstimmig für die Aufnahme des Kieler
Meeresforschungsinstituts aus. Das Logo des „neuen“ Helmholtz-Zentrums für Oze-
anforschung Kiel (GEOMAR) (Grafiken: GEOMAR).
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Neuer Name der DSMZ
Umbenennung in Leibniz-Institut DSMZ- Deutsche 
Sammlung von Mikroorganismen und Zellkulturen GmbH

Die DsmZ-Deutsche sammlung von mikroorganismen und Zell-
kulturen GmbH gibt sich einen neuen namen: seit 31.10. 2011
heißt sie Leibniz-Institut DsmZ-Deutsche sammlung von mikroor-
ganismen und Zellkulturen GmbH. Die DsmZ gehört schon seit
1996 zur Leibniz-Gemeinschaft. Diese Zugehörigkeit wird nun
aber in Zukunft auf den ersten Blick erkennbar sein.

Die Leibniz-Gemeinschaft ist ein Zusammenschluss von 87
Forschungs-einrichtungen in Deutschland, die wissenschaftliche
Fragestellungen von gesamtgesellschaftlicher Bedeutung bear-
beiten. Die einrichtungen betreiben anwendungsbezogene
Grundlagenforschung und stellen wissenschaftliche Infrastruktur
bereit. Auf den Punkt gebracht:„Theoria cum praxi: Wissenschaft
zum nutzen und Wohl der menschen“. Dies nimmt Bezug zum
namensgeber Gottfried Wilhelm Leibniz, mit dem sich die Vorstel-
lung eines der größten Universalgelehrten verbindet. Insgesamt
beschäftigen die Leibniz-einrichtungen rund 16.800 menschen –
darunter 7.800 Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler – bei
einem Jahresetat von insgesamt knapp 1,4 milliarden euro.

„Als umfangreichstes Bioressourcenzentrum europas mit
einer sammlungsbezogenen Forschung und zahlreichen wissen-
schaftlichen Dienstleistungen arbeitet die DsmZ interdisziplinär
und ist eine kompakte und flexible exzellenzeinheit für Hochschu-
len, einrichtungen anderer Wissenschaftsorganisationen sowie
Wirtschaftsunternehmen“, sagt Bettina Fischer, Prokuristin und
Verwaltungsleiterin der DmsZ.

Verbunden mit der namensänderung ist auch ein neues Logo,
welches sich auch schon im Layout der neuen Internetpräsenz
unter www.dsmz.de wiederfindet.

Quelle: DSMZ, 14.11.2011

Über die DSMZ
Das Leibniz-Institut DSMZ-Deutsche Sammlung von Mikroor-
ganismen und Zellkulturen GmbH – ist eine Einrichtung der
Leibniz-Gemeinschaft und mit ihren umfangreichen wissen-
schaftlichen Services und einem breiten Spektrum an biologi-
schen Materialien seit Jahrzehnten weltweiter Partner für For-
schung und Industrie. Als eines der größten biologischen
Ressourcenzentren seiner Art wurde der DSMZ die Überein-
stimmung mit dem weltweit gültigen Qualitätsstandard ISO
9001:2008 bestätigt. Neben dem wissenschaftlichen Service
bildet die sammlungsbezogene Forschung das zweite Stand-
bein der DSMZ. Die Sammlung mit Sitz in Braunschweig exi-
stiert seit rund 40 Jahren und beherbergt mehr als 40.000 Kul-
turen. Die DSMZ ist die vielfältigste Sammlung weltweit:
neben Pilzen, Hefen, Bakterien und Archea werden dort auch
menschliche und tierische Zellkulturen sowie Pflanzenviren
und pflanzliche Zellkulturen erforscht und archiviert.

Exzellente Grund-
lagenforschung zur
Krebs-Zellmetastasen-
bildung
Nachwuchswissenschaftler des Exzellenzcluster CECAD in
renommiertes Emmy Noether-Programm aufgenommen

Grundlagenforschung zur Krebs-Zellmetastasenbildung und In -
vasion von Zellen: Das Forscherteam um Dr. michael Lammers,
unterstucht welche rolle die modifikation von Proteinen (post-
translationale Lysin-Acetylierung) bei der regulation von Zellform,
Zell beweglichkeit und Zellstruktur spielt. Die Deutsche Forschungs-
gemeinschaft unterstützt dazu eine sogenannte emmy noether-
Gruppe ab oktober diesen Jahres mit knapp 1,4 millionen euro. 

erst kürzlich konnte gezeigt werden, dass diese Protein-modifi-
kation viel weiter verbreitet ist, als ursprünglich angenommen und
an nahezu allen essentiellen zellulären Funktionen beteiligt ist. eine
Fehlregulation dieser modifikation könnte Auswirkungen auf die
Zellform und Zellbeweglichkeit haben und somit eine wichtige
rolle bei Prozessen wie der Tumorinvasion und metastasenbildung
spielen. Zudem könnnte Lysin-Acetylierung auch an der entstehung
altersassoziierter, neurodegenerativer erkrankungen beteiligt sein.
Aus diesem Ansatz könnten sich neue therapeutische strategien
ergeben, um altersassoziierte erkrankungen zu behandeln. 

Dr. michael Lammers vom exzellenzcluster CeCAD an der Uni-
versität zu Köln erhält in den kommenden fünf Jahren knapp 1,4 mio
euro zur einrichtung einner nachwuchsgruppe. Damit bewilligt die
DFG dem promovierten Biologen Unterstützung für seine vielver-
sprechende Arbeit im Bereich der Alternsforschung. Lammers wird
als Gruppenleiter seiner emmy-noether-Gruppe von insgesamt vier
Doktoranden und zwei technischen Assistenten unterstützt.

Das emmy noether-Programm der DFG eröffnet besonders
herausragenden jungen Wissenschaftlerinnen und Wissenschaft-
lern einen Weg zu frühern wissenschaftlichen selbständigkeit. 
Quelle: Universität Köln, 29.09.2011

karyotische Immunsystem sind Genabschnitte aus kurzen sequen-
zwiederholungen und Abschnitten, die spezifisch fremde Gene
erkennen und mittels so genannter Cas-Proteine deren Zerstörung
veranlassen. 

Freilich: „Wie diese mechanismen genau funktionieren, wissen
wir noch nicht und eben das wollen wir aufklären“, erläutert Profes-
sorin Anita marchfelder. eine schwierigkeit dabei: „es gibt nicht nur
ein Abwehrsystem, sondern viele Varianten. Das macht die sache
deutlich komplizierter.“

Zunächst sollen deshalb einzelne Akteure des systems auf
molekularer ebene charakterisiert werden, Proteine („sie sind immer
im spiel“) zum Beispiel oder ribonukleinsäuren (rns, im wissen-
schaftlichen sprachgebrauch in englisch als rnA bezeichnet). „Dazu
werden wir schon die ersten drei Jahre benötigen“, vermutet die
sprecherin, hofft zugleich auf eine Verlängerung der Förderung um
den gleichen Zeitraum, bei einer erfolgreichen evaluierung versteht
sich. „In der zweiten Phase wollen wir dann mit molekularbiologi-
schen experimenten das Zusammenspiel der einzelfaktoren auf-
klären“, skizziert die Wissenschaftlerin ihre Planungen. 

Als „sehr gut“ beurteilt sie die erfolgsaussichten des an spruchs -
vollen Vorhabens, „aber wir werden schon sechs Jahre dazu brau-
chen“. Zuversichtlich stimme sie nicht zuletzt die gesammelte exper-
tise der Forschungsgruppe. Die sei angesichts des großen
Wettbewerbs aber auch notwendig. Professorin marchfelder: „nur
so können wir international mithalten.“
Quelle: Universität Ulm, 26.10.2011
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Europäische Premiere
Merkel startet neuesten Sequenzierer im MDC

Bundeskanzlerin Angela merkel hat am Dienstag, den 13. septem-
ber 2011, im Berliner Institut für medizinische systembiologie
(BImsB) des max-Delbrück-Centrums für molekulare medizin
(mDC) Berlin-Buch den startknopf für eines der neuesten sequen-
ziergeräte für DnA-Analysen gedrückt. Das BImsB ist die erste aka-
demische Forschungseinrichtung auf dem europäischen Konti-
nent, die diese sequenziermaschine für die Forschung nutzt. mit
dem Gerät von Pacific Biosciences ist es möglich, einzelne DnA-
moleküle in echtzeit zu sequenzieren und einen tieferen einblick in
die Genregulation zu gewinnen. Der aus Berlin stammende miter-
finder dieser Technologie, Dr. Jonas Korlach, war bei der einwei-
hung dabei.

Das sanger Institut des Wellcome Trust in Großbritannien ist
die andere akademische Forschungseinrichtung in europa, die
über dieses system verfügt. Das mDC erforscht die entstehung von
Krankheiten im Zellinnern, an den Genen und Proteinen. Die medi-
zinische systembiologie ermöglicht es mit Hilfe hochmoderner
Techniken einen genauen einblick in die molekularen netzwerke
der Gene und Proteine zu nehmen und ihre regulation und ihr
Zusammenspiel sowie ihre Bedeutung bei der entstehung von
Krankheiten zu erforschen. „Dabei fallen Datenmengen in einer
Dimension an, die früher nur in der Kern- oder Astrophysik bear-
beitet werden mussten. Diese Datenflut wird mit Hilfe der mathe-
matik und Informatik und leistungsstarken rechnern ausgewer-
tet“, erläuterte Prof. nikolaus rajewsky der Bundeskanzlerin, der
wie Angela merkel ursprünglich aus der Physik kommt. 

Das neue Gerät (PacBio rs system), das Pacific Biosciences, ein
Technologieunternehmen in menlo Park, Kalifornien, UsA, im April
dieses Jahres auf den markt gebracht hat, ergänzt die Technolo-
gien in der Genomikplattform des BImsB, die von Dr. Wei Chen
geleitetet wird. Der neuartige sequenzierer liest die Abfolge
(sequenz) der DnA-Bausteine (Basen) in echtzeit, und macht die
reaktion eines einzelnen enzyms mit einem einzelnen DnA-
molekül mit Hilfe eines Lasers sichtbar. Dadurch ist es nicht mehr
nötig, die DnA vor der sequenzierung zu vermehren. Gleichzeitig

können damit Fehlerquellen vermieden werden. Die neue smrT-
Technologie (Abkürzung für single molecule real-time) kann im
schnitt mehr als 1 000 Basen lesen und ein experiment in einem
Tag abschließen, das zuvor eine Woche oder länger dauerte. 

„Herausragend bei der smrT-Technologie ist nicht nur, dass
man zuschauen kann, wie die DnA synthetisiert wird. Die Daten,
die wir durch diese neue Technologie generieren versetzen uns in
die Lage, Genregulation, rnA-Funktion, epigenetische Genregula-
tion, DnA-modifizierung und Genomstruktur quantitativ zu analy-
sieren. Die Technologie erlaubt uns einen tieferen einblick in gen-
regulatorische netzwerke und eröffnet uns damit einen neuen
Zugang zur personalisierten medizin“, sagte Prof. rajewsky. 

Das BImsB wurde 2008 vom mDC mit einer Pilotfinanzierung
des Bundesforschungsministeriums und des senats von Berlin auf
dem Campus Berlin-Buch gegründet. es arbeitet eng mit For-
schungseinrichtungen zusammen, insbesondere mit der Hum-
boldt-Universität zu Berlin und der Charité – Universitätsmedizin
Berlin sowie mit der new York University in den UsA. Bis 2015 wird
es einen 5 500 Quadratmeter umfassenden neubau für rund 300
mitarbeiter auf dem Campus nord der Humboldt-Universität
erhalten, den der senat von Berlin mit rund 30 millionen euro
finanziert. Die laufenden Kosten von jährlich rund 20 millionen
euro werden zu 90 Prozent vom Bundesforschungsministerium
und zu zehn Prozent vom Land Berlin getragen. 
Quelle: mDC, 13.09.2011

Bundeskanzlerin Angela Merkel startet im Berliner Institut für Medizinische System-
biologie (BIMBS) des Max-Delbrück-Centrums für Molekulare Medizin (MDC) eines
der neuesten Sequenziergeräte für DNA-Analysen. Es schauen zu: Dr. Jonas Korlach,
Mitentwickler des DNA-Analysegeräts von Pacific Biosciences (r.) und Dr. Wei Chen
(vorne), Leiter der Genomikplattform des BIMSB. Korlach ist auch Mitbegründer des
Technologieunternehmens in Kalifornien. Im Hintergrund: Bundesforschungsmini-
sterin Annette Schavan und Prof. Nikolaus Rajewsky (l.), wissenschaftlicher Leiter
des BIMSB (Foto: David Ausserhofer, MDC).

Faszinierende 
Lebenswelt der 
Pflanzen im 
Rampenlicht
Internationaler Tag der Pflanze am 18. Mai 2012

Die faszinierende Lebenswelt der Pflanzen steht einen Tag im
Rampenlicht. Die Europäische Organisation für Pflanzenwis-
senschaften (EPSO), ruft für den 18. Mai 2012 den "Fascination
of Plants Day" aus, den Internationalen Tag der Pflanze. Men-
schen aus mehr als 25 Staaten haben sich dazu entschlossen,
am Internationalen Tag der Pflanze teilzunehmen und ver-
schiedenste Aktionen zu organisieren.
Pflanzen sind einzigartige Lebewesen. sie benötigen nur sonnen-
licht, um aus Kohlendioxid und Wasser Zucker zu produzieren.
Dank dieser Fähigkeit, ihre nahrung selbst herstellen zu können,
war es den Pflanzen möglich, erfolgreich beinahe jeden Lebens-
raum zu erobern, sich dort anzupassen und neue Arten hervorzu-
bringen. Diese eigenschaften von Pflanzen machen sie zur nah-
rungsgrundlage für mensch und Tier, zum Ausgangsmaterial für
viele stoffliche nutzungen und medizinische Anwendungen und
auch zur Grundlage fossiler energieträger wie Kohle, Gas und Öl
oder heutiger Bioenergie. schätzungen besagen, dass auf unserer
erde rund 250000 verschiedene Pflanzenarten leben – eine einzig-
artige Vielfalt an faszinierenden Lebewesen. 

nun soll die faszinierende Lebenswelt der Pflanzen selbst ein-
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mal im rampenlicht stehen. Deshalb hat die europäische organi-
sation für Pflanzenwissenschaften (ePso – www.epsoweb.org) für
den 18. mai 2012 den "Fascination of Plants Day", den Internatio-
nalen Tag der Pflanze, ins Leben gerufen. 

Der Internationale Tag der Pflanze hat zum Ziel, möglichst
viele Gedanken in die Köpfe der menschen auf der ganzen Welt
einzupflanzen: Pflanzen und das Wissen über sie waren und sind
für das Wohlergehen der vergangenen, jetzigen und kommenden
Generationen, für das Verständnis und den nachhaltigen Umgang
mit der natur unersetzlich.

Informationen zu dieser Initiative finden sie auf der Internet-
seite www.plantday12.eu. Dort finden sie auch eine Liste der
nationalen Koordinationsstellen. menschen aus mehr als 25 staa-
ten haben sich dazu entschlossen, am Internationalen Tag der
Pflanze teilzunehmen und verschiedenste Aktionen zu organisie-
ren, und ihre Zahl steigt ständig weiter. mehr als 60 Universitäten,
botanische Gärten, museen, Landwirtschaftsbetriebe und private
organisationen haben sich schon bereit erklärt, rund um den 18.
mai 2012 ihre Türen für das Publikum zu öffnen und die Welt der
Pflanzen und der Pflanzenwissenschaften allen Interessierten,
Gross und Klein, näher zu bringen. 

ePso lädt alle Institutionen und Firmen herzlich ein, sich am
Internationalen Tag der Pflanze zu beteiligen. nehmen sie Kontakt
mit Ihrer nationalen Koordinationsstelle auf (klicken sie auf "Coun-
tries") oder wenden sie sich an die Koordinationsstelle von ePso
(klicken sie auf "Contact"). Gern besprechen wir mit Ihnen Ihre
Ideen und erläutern Ihnen, wie sie Teil der großen Familie am Inter-
nationalen Tag der Pflanze 2012 werden können oder wie sie
Zugriff auf das Logo und Werbematerial des Internationalen Tages
der Pflanze 2012 erhalten.

Die medien sind ausdrücklich eingeladen. Vertreterinnen und
Vertreter aus Forschung, Landwirtschaft, Politik und Industrie ste-
hen bereit, sich mit den medienschaffenden über Pflanzen und
Pflanzenwissenschaften auszutauschen und zukünftige Heraus-
forderungen zu diskutieren. Dies kann auch eine Gelegenheit sein,
die jüngsten errungenschaften der Pflanzenwissenschaften und
die Umsetzung der gewonnenen erkenntnisse in die Praxis ken-
nen zu lernen.

Am "Fascination of Plants Day" werden alle wichtigen Themen
zur sprache kommen, die mit Pflanzen zusammenhängen: Pflan-
zenwissenschaften, Landwirtschaft, Gartenbau, Pflanzenzucht,
Pflanzenschutz, ernährung, naturschutz, einfluss von Klimaverän-
derungen, Bioproduktion, Biodiversität, nachhaltigkeit, nach-
wachsende rohstoffe, die Lehre in der Pflanzenforschung oder
Kunst mit Pflanzen. Quelle: JKI, 10.11.2011

Pflanzen sind faszinierend! Dies soll der "Fascination of Plants Day" am 18. Mai 2012
zeigen (Foto: J. Bergstein, MPI-MP).

Robert Koch-Institut
priorisiert die 
wichtigsten 
Infektionserreger
Das Robert Koch-Institut hat 127 Infektionserreger nach ihrer
Bedeutung für die epidemiologische Forschung und Überwa-
chung priorisiert. „Es galt, Erreger von Infektionen in Deutsch-
land nach Wichtigkeit zu klassifizieren und zwar in nachvoll-
ziehbarer Weise, nach definierten Kriterien, nicht zuletzt, um
Ressourcen gezielt zu nutzen“, sagt RKI-Präsident Reinhard Bur-
ger. Ihre Arbeit haben die RKI-Wissenschaftler bei der Fachzeit-
schrift PloS ONE (10/2011) veröffentlicht, eine deutsche Fas-
sung ist im Epidemiologischen Bulletin des Robert Koch-
Ins tituts in der Ausgabe 44 vom 7.11.2011 erschienen.
ergebnis der Bewertung ist eine einteilung der erreger in vier Prio-
ritätsgruppen. Die Gruppe mit der höchsten Priorität umfasst 26
erreger. Darunter sind solche, die seit Jahren bereits einen großen
raum im Öffentlichen Gesundheitsdienst und im Infektionsschutz
einnehmen, wie HIV, Influenza, Legionellen, masern oder Tuberku-
lose. In dieser Gruppe finden sich auch erreger, die häufig im Kran-
kenhaus übertragen werden oder aufgrund von resistenzen mit
Antibiotika schwer zu behandeln sind, etwa Klebsiella oder Staphy-
lococcus aureus (einschließlich
der multiresistenten S. aureus,
mrsA). Auch erreger, die in der
Öffentlichkeit bislang eher
weniger wahrgenommen wur-
den, wie Campylobacter, Helico-
bacter pylori oder das respirato-
rische synzytial Virus, (rsV)
erhielten die höchste Priorität. 

„es ist auch im internationa-
len Vergleich die erste Priorisie-
rung dieser Art mit einer derart
systematischen und transparen-
ten evidenzbasis“, unterstreicht
Gérard Krause, Leiter der Abtei-
lung für Infektionsepidemiolo-
gie. Die rKI-Wissenschaftler ent-
wickelten und verfeinerten die
Priorisierungs-methode in den
vergangenen Jahren, eine erste
Veröffentlichung zum Thema war 2004 erschienen. 

nach erstellung einer Liste mit 127 in Deutschland vorkom-
menden Krankheitserregern wurden zehn Bewertungskriterien ent-
wickelt, darunter sterblichkeit, Häufigkeit, Krankheitslast und Thera-
piemöglichkeit. Diese Kriterien wurden nach ihrer Bedeutung für die
surveillance und die epidemiologische Forschung gewichtet (Werte
von 0 bis 10). Dann wurden bei jedem Krankheitserreger die zehn
Kriterien bewertet (mit +1, 0 oder -1) und mit dem Gewichtungsfak-
tor multipliziert. Die summe ergab die Gesamtwertung eines erre-
gers. Die rangfolge wurde in vier Wertebereiche gruppiert (höchste,
hohe, mittlere und niedrige Priorität). An dem mehrstufigen (Del-
phi-)Verfahren nahmen neben den rKI-Wissenschaftlern 72 exper-
ten aus wissenschaftlichen Fachgesellschaften, referenzlaborato-
rien und dem Öffentlichen Gesundheitsdienst teil.

„neben der Transparenz hat unsere methode auch den Vorteil,
dass andere Institutionen im Bereich der Infektionsforschung große
Teile des Verfahrens übernehmen und durch spezifische elemente
erweitern können, um eine eigene Priorisierung zu erstellen“, erläu-
tert Gérard Krause. Quelle: IDW, 07.11.2011

Das Robert Koch-Institut hat die wich-
tigsten Infektionserreger in vier Prio-
ritätsgruppen eingeordnet. Das Influ-
enza-Virus, Erreger der Grippe, gehört
zur höchsten Prioritätsgruppe (Foto:
Karelmedical – Fotolia.com).
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Prof. Dr. Wolfgang 
Nellen neuer Präsident
des Biologenverban-
des VBIO

neuer Präsident des Verbandes Biologie, Biowissenschaften und
Biomedizin in Deutschland (VBIo e. V.) ist Prof. Dr. Wolfgang nellen
von der Universität Kassel. er wurde mit großer mehrheit von der
Bundesdelegiertenversammlung in sein neues Amt gewählt. nel-
len, bisheriger Vizepräsident des Verbandes, löst damit Prof. Dr. Diet-
hard Tautz vom max-Planck-Institut für evolutionsbiologie ab, der
den VBIo seit 2009 geführt hatte. Der neue Präsident wird unter-
stützt von einem insgesamt neunköpfigen Präsidium aus Wissen-
schaftlern und Praktikern aus schule, Hochschule und Forschungs-

einrichtungen. Diesem gehören
außer nellen folgende weitere
Persönlichkeiten an: Die Vize-
präsidenten Prof. Dr. Bernd mül-
ler-röber (Universität Potsdam
und mPI für molekulare Pflan-
zenphysiologie) und Prof. Dr.
Diethard Tautz (mPI für evoluti-
onsbiologie, Plön), als schatz-
meister Dr. Jörg Klug (Univer-
sität Gießen) sowie Prof. Dr.
susanne Bickel (Universität Düs-
seldorf), Dr. matthias Bohn (Bad
Arolsen), Prof. Dr. reinhard Krä-
mer (Universität Köln), Prof. Dr.
Angelika A. noegel (Universität

Köln) sowie Prof. Dr. reinhard Paulsen (KIT, Karlsruhe).
„Ich übernehme das Amt des Präsidenten in einer spannenden

Zeit“, so Wolfgang nellen „die Bundesdelegiertenversammlung hat
wichtige Weichen gestellt um den VBIo zu stärken und zukunfts-
fähig zu machen. Wir haben große Fortschritte gemacht bei der
strukturellen und personellen Vernetzung des Verbandes und seiner
einzelmitglieder mit den spezialisierten wissenschaftlichen Fachge-
sellschaften und deren mitgliedern. nellen und seine Präsidium-
skollegen sind überzeugt, dass eine kraftvolle Vertretung der Bio-
wissenschaften und ihrer Interessen zunehmend an Bedeutung
gewinnt. Dies belegt nicht zuletzt die Debatte um die „bio-basierte
Wirtschaft“, die zurzeit im politischen raum intensiv geführt wird. „es
ist sehr wichtig, dass die für die Bioökonomie namengebende
Bio(logen)-Community dabei Ihren standpunkt deutlich macht“
stellt der neue Präsident des VBIo klar. „Das Thema Bioökonomie ist
wie kein zweites geeignet, den Diskurs zwischen verschiedenen bio-
wissenschaftlichen Disziplinen anzuregen. Diesen bietet der VBIo
mit seinen individuellen und Institutionellen mitgliedern genau das
geeignete Forum“, so nellen weiter.

Wolfgang nellen, Jahrgang 1949, studierte Biologie an der Uni-
versität Düsseldorf und legte dort seine Diplom- und seine Promoti-
onsarbeit vor. er arbeitete zunächst als Postdoc an der Universität
marburg und anschließend an der University of California, san
Diego. Im Jahr 1986 übernahm er die Leitung einer eigenen Arbeits-
gruppe am max-Planck-Institut für Biochemie in martinsried und
habilitierte sich 1989 an der Ludwig-maximilian-Universität mün-

chen für das Fach Zoologie. 1993 erhielt er den ruf auf eine C4 Pro-
fessur „Genetik“ an der Universität Kassel, die er 1995 antrat.

sein Forschungsinteresse ist die epigenetik und die steuerung
der Genexpression durch kleine regulatorische rnA moleküle. er
bearbeitet dieses Gebiet neben molekulargenetischen auch mit
biochemischen, zellbiologischen und biophysikalischen methoden,
zu denen er im rahmen des CInsaT netzwerks Zugang hat. er hat 6
Jahre als Fachkollegiat für die DFG gearbeitet und wurde kürzlich in
das Komitee für Ausbildung der europäischen Vereinigung bioche-
mischer und molekularbiologischer Gesellschaften berufen.

er ist Initiator des schülerlabors scienceBridge e.V., das er seit
1997 leitet. seit vielen Jahren engagiert er sich auch in verschiede-
nen Fachgesellschaften wie etwa der Gesellschaft für Genetik (deren
Vizepräsident er derzeit ist), der Gesellschaft für entwicklungsbiolo-
gie oder der Gesellschaft für Biochemie und molekularbiologie
(deren Arbeitskreis Öffentlichkeitsarbeit er leitet). seit 2007 ist er
Vorsitzender des Landesverbandes Hessen im VBIo und ist seit 2009
Vizepräsident des VBIo. Quelle: VBIo, 08. november 2011

Prof. Dr. Wolfgang Nellen ist neuer Prä-
sident des VBIO (Foto: VBIO).

„…sich Rath bei 
der Biologie holen“
Biologenverband zeichnet Dr. Holger Zinke 
mit der Treviranus-Medaille aus

Am 4. November hat der Verband Biologie, Biowissenschaften
und Biomedizin seine höchste Auszeichnung, die Treviranus-
Medaille, an Dr. Holger Zinke verliehen. Ganz im Sinne des
Namensgebers Gottfried Reinhold Treviranus hat sich Dr. Hol-
ger Zinke immer wieder „Rath bei der Biologie“ geholt, von der
Natur gelernt und dieses Wissen konsequent für die Entwick-
lung von innovativen Produkten genutzt.

In seiner Laudatio stellte Prof. Dr. Bernd müller-röber vom max-
Planck-Institut für molekulare Pflanzenphysiologie heraus: "Holger
Zinke ist Unternehmer aus Leidenschaft, und Biologe mit Herz. mit
Begeisterung und großer effizienz verbindet er scheinbar mühelos
beide Welten und schafft neues für unser Land. Dr. Zinke hat Vor-
bildfunktion." „Dr. Holger Zinke hat darüber hinaus dazu beigetra-
gen, der breiten Öffentlichkeit, medien und entscheidungsträgern
ein modernes Bild der Biowissenschaften in aller ihrer Vielfältigkeit
zu vermitteln“, zitiert Prof. Dr. Diethard Tautz, Präsident des VBIo, aus
der Jury-Begründung zur Auswahl des Preisträgers.

Auch die Bundesministerin für Bildung und Forschung, Prof. Dr.
Annette schavan gratulierte
dem Preisträger. In Ihrem
Grußwort erwähnte sie unter
anderem: „Als Pionier und
Visionär der industriellen Bio-
technologie engagiert sich Herr
Dr. Zinke stark für die „Biologisie-
rung der Industrie“. Zudem ist
Herr Dr. Zinke unermüdlich
ehrenamtlich tätig, etwa als mit-
glied im BioÖkonomierat, der
die Bundesregierung bei der
nationalen Forschungsstrategie
BioÖkonomie 2030 beraten hat.

Dr. Holger Zinke von der BRAIN AG
wurde vom VBIO mit der Treviranus-
Medaille ausgezeichnet (Foto: VBIO).



GenomXPress 4.11

37Aktuelles

Räuber und Gendarm:
Wie die Zelle Bakterien
einfängt
Nachwuchsforscher Christian Behrends erhält ERC Starting
Grant der EU für Projekt zur Immunbiologie

Dr. Christian Behrends, Gruppenleiter am Institut für Biochemie II
der Goethe-Universität, erhält in der dritten Ausschreibungsrunde
des european research Council (erC) einen „starting Independant
researcher Grant“. mit dem 2007 erstmals ausgeschriebenen Pro-
gramm will die europäische Union europaweit kreative Wissen-
schaftler und zukunftsweisende Projekte fördern. Für den Bereich

„Lebenswissenschaften“ waren
dieses mal 1.440 Bewerbungen
aus ganz europa eingegangen,
4.080 für die Ausschreibung ins-
gesamt. 

Alleiniges Kriterium bei der
Begutachtung der Anträge ist
wissenschaftliche exzellenz. mit
den vom erC bewilligten mit-
teln in Höhe von 1,6 millionen
euro für die nächsten fünf Jahre
will Behrends drei weitere mitar-
beiter einstellen und ein in
Frankfurt bisher noch nicht vor-
handenes, hochspezialisiertes
Gerät anschaffen: ein screening

system, das ein automatisiertes Konfokalmikroskop beinhaltet. 
Behrends‘ Forschungsgebiet ist die Autophagie. Das ist ein

mechanismus, mit dem Zellen nicht mehr benötigte Proteine,
beschädigte Zellorganellen oder eingedrungene Bakterien
abbauen. Doch manchen Bakterien gelingt es, diesem körpereige-
nen Abwehrmechanismus zu entgehen. Um das zu verstehen,
möchte Behrends die Wechselwirkung zwischen Körperzellen und
Pathogenen genauer untersuchen. Dazu kombiniert er biochemi-
sche, zell- und infektionsbiologische Ansätze mit methoden der Pro-
teomic und hochauflösenden bildgebenden Verfahren. Das anzu-
schaffende High Content screening system wird dabei eine
wertvolle Hilfe sein: es erlaubt, 384 Zellkulturen gleichzeitig unter
verschiedenen Bedingungen zu testen. „Auf diese Weise hoffen wir,
die signalwege zur erkennung und Vernichtung von Bakterien in der
Zelle zu entschlüsseln und so einen Beitrag zur Zell- und Infektions-
biologie zu leisten“, so Behrends.

Bevor Behrends im september 2010 an die Goethe-Universität
kam, forschte er bereits an einigen renommierten Instituten: seine
Doktorarbeit machte er bei Prof. Franz-Ulrich Hartl am max-Planck-
Institut für Biochemie in martinsried. Von 2007 bis september 2010
arbeitete er an der Harvard medical school in Boston (UsA). er hat in
angesehenen Fachzeitschriften wie „molecular Cell“ oder „nature“
als erstautor publiziert. Im Juni 2011 wurde er in das emmy-noether-
Programm der Deutschen Forschungsgesellschaft (DFG) aufge-
nommen, das exzellenten nachwuchswissenschaftlern den Weg in
die selbstständigkeit ebnet. 

Christian Behrends ist der sechste Wissenschaftler der Goethe-
Universität, der einen erC starting Grant erhält. Vor ihm wurden
bereits der mathematiker Prof. martin möller, die Wirtschaftswissen-
schaftlerin Prof. nicola Fuchs-schündeln, der Biophysiker Prof. Achil-
leas Frangakis, die Kulturanthropologin Prof. Kira Kosnick sowie der
inzwischen an die rheinisch-Westfaelische Technische Hochschule
Aachen (rWTH) gewechselte Chemiker Prof. magnus rueping aus-
gezeichnet. Quelle: Universität Frankfurt/m., 13.10.2011

Christian Behrends (Foto: privat).

Kurzum: Der diesjährige Preisträger der Treviranus-medaille steht
vorbildhaft für den Brückenschlag zwischen wissenschaftlicher
erkenntnis und nachhaltigem wirtschaftlichem Handeln.“

In seiner Dankesrede schlug der Preisträger einen Bogen von
den Anfängen der Biologie in die Zukunft: „mit einer medaille, wel-
che den namen des Begründers der Biologie als "Lehre vom Leben-
digen" trägt, geehrt zu werden, ist eine große ehre für mich und das
ganze Team des Unternehmens BrAIn, das beispielhaft für eine Bio-
logisierung von industriellen Anwendungen steht. Die Herausforde-
rungen beim Aufbau einer Bioökonomie im sinne des "nachhalti-
gen Wirtschaftens" sind gewaltig. Aber gerade auch die Breite der im
VBIo vertretenen Biowissenschaften zeigt, auf welch vielfältigen
Wegen schon heute Beiträge für eine wissensbasierten Bioökono-
mie geleistet werden." Quelle: VBIo, 26.11.2011

Ernährung und
Gesundheit von 
Milchkühen 
Förderpreis der H. Wilhelm Schaumann Stiftung 
an Quendrim Zebeli verliehen

Die H. Wilhelm schaumann stiftung verleiht im zweijährigen Tur-
nus Förderpreise an junge Wissenschaftler für herausragende Lei-
stungen. ein mit 10.000 euro dotierter Förderpreis für das Jahr
2011 wurde im rahmen der Jahrestagung der Gesellschaft für Tier-
zuchtwissenschaften und der Gesellschaft für Züchtungskunde
am 06. september 2011 an Herrn Professor Dr. Quendrim Zebeli,
Wien, verliehen. 

Herr Professor Zebeli hat Veterinärmedizin an der Universität
von Tirana studiert und ein masterstudium in der Fachrichtung
Tierproduktion am International Center for Advanced Agronomic
mediterranean studies in Zaragoza angeschlossen. er wurde 2005
von der Fakultät Agrarwissenschaften der Universität Hohenheim
promoviert, nachdem er im dortigen Institut für Tierernährung
eine Dissertationsschrift zum einfluss der Partikellänge auf die
Umsetzungen im Pansen von milchkühen angefertigt hatte. Als
wissen schaftlicher Assistent im Hohenheimer Institut für Tie-
rernährung sowie mit Forschungsaufenthalten an der Universität
Wageningen (niederlande) und der Universität von Alberta
(Kanada) erweiterte er sein wissenschaftliches Profil. 2011 habili-
tierte er sich an der Universität Hohenheim mit einer Arbeit zum
Thema „Feeding strategies to prevent disturbances in rumen eco-
system, metabolism, and innate immunity in high-producing dairy
cows“. seit oktober 2010 ist Herr Dr. Zebeli Universitätsprofessor
für Tierernährung an der Veterinärmedizinischen Universität Wien.

mit Herrn Professor Zebeli zeichnet die stiftung einen jungen
Wissenschaftler aus, der seinen Arbeitsschwerpunkt in einem Feld
hat, das in Hinblick auf die ernährung und Gesundheit von milch-
kühen höchste Aktualität und relevanz hat. seine Arbeit zeichnet
sich insbesondere dadurch aus, dass er gemeinsam mit seinen
Kooperationspartnern innovative methodische Ansätze aus den
Disziplinen der Tierernährung, der Immunologie und der Biotech-
nologie miteinander verbindet und der Forschung im Bereich der
Pansenphysiologie somit neue Impulse gibt. Zudem stoßen die
ergebnisse seiner Arbeiten auf großes Interesse in der landwirt-
schaftlichen Praxis. sie zeigen Wege für eine Verbesserung der
Bewertung der strukturwirkung von Futterrationen für milchkühe
auf und bedienen somit einen Bereich, der in der modernen
milchkuhhaltung eines der großen Probleme für die Tiergesund-
heit darstellt. 
Quelle: H. Wilhelm schaumann stiftung, 14.09.2011
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Molekulare Ursachen
von Erbdefekten bei
Rindern
Förderpreis der H. Wilhelm Schaumann Stiftung 
an Cord Drögemüller verliehen

Die H. Wilhelm Schaumann Stiftung verleiht im zweijährigen
Turnus Förderpreise an junge Wissenschaftler für herausra-
gende Leistungen. Ein mit 10.000 Euro dotierter Förderpreis
für das Jahr 2011 wurde am 06. September 2011 im Rahmen
der Jahrestagung der Gesellschaft für Tierzuchtwissenschaf-
ten und der Deutschen Gesellschaft für Züchtungskunde an
Herrn Professor Dr. Cord Drögemüller, Bern, verliehen. 
Herr Professor Drögemüller hat Veterinärmedizin an der Tierärztli-
chen Hochschule Hannover studiert und wurde dort 1997 promo-
viert, nachdem er im dortigen Institut für Tierzucht und Verer-
bungsforschung eine Dissertationsschrift im Bereich der
Frucht barkeitsgene (Östrogenrezeptor-Gen) beim schwein ange-
fertigt hat. Im Jahr 2001 wurde ihm der Fachtierarzt für molekular-
genetik und Gentechnologie verliehen. Im Jahre 2004 wurde er
zum Juniorprofessor für molekulare Pathogenetik an der Tierärztli-
chen Hochschule Hannover berufen und nahm 2005 ein Angebot
des Instituts für Genetik der Universität Bern an, wo er bis 2009 als
oberassistent tätig war. seit 2009 ist Herr Dr. Drögemüller Assi-
stenzprofessor für Tiergenetik an der Universität Bern.

mit Herrn Professor Drögemüller zeichnet die stiftung einen
jungen Wissenschaftler aus, der seinen Arbeitsschwerpunkt im
Bereich der molekulargenetischen Ursachenforschung von erb-
krankheiten und anderen erblichen merkmalen bei Haus- und
nutztieren hat. Durch die Aufklärung der molekularen Ursachen
solcher erbdefekte wie z.B. der microphthalmia beim Texelschaf,
der osteogenesis imperfecta beim Dachshunds, der «Glaskno-
chen» bei Teckeln, der Haarlosigkeit bei Hunden, der kongenitalen
Pseudomyotonia beim Chianina-rind, der neuropathien beim
Tiroler Grauvieh oder der Arachnomelia beim rind und der ent-
wicklung geeigneter gendiagnostischer Verfahren konnte er
einen international bedeuten Beitrag zur nachhaltigen Verbesse-
rung der Tiergesundheit bei verschiedenen Haus- und nutztierar-
ten leisten. seine Arbeit zeichnet sich insbesondere durch um -
fangreiche weltweite Kooperationen mit Partnern verschiedenster
Wissenschaftsdisziplinen und mit Tierzuchtverbände der verschie-
denen Tierarten und -rassen aus. es ist ihm in hervorragender
Weise gelungen, die Vorzüge modernster genomanalytischer Ver-
fahren mit den erfordernissen der tierzüchterischen Praxis zu ver-
binden und innovative methodische Ansätze zur Verbesserung
der erbfehlerdiagnostik bei verschiedenen Tierarten zu ent-
wickeln. Darüber hinaus ist seine Arbeitsgruppe in den internatio-
nalen Konsortien vertreten, die sich mit der Analyse der Genome
von Hund, Pferd und schaf befassen. seine Forschungsergebnisse
sind in mehr als 130 begutachteten originalarbeiten in internatio-
nal höchst angesehenen wissenschaftlichen Zeitschriften (z.B.
science) publiziert. Prof. Drögemüller ist mitglied des „Dog Com-
mittee“ der Internationalen Gesellschaft für Tiergenetik und des
„International sheep Genome Consortium“. sowohl auf internatio-
nalen wissenschaftlichen Tagungen als auch auf praxisnahen Vor-
tragsveranstaltungen ist Prof. Drögemüller gern gesehener refe-
rent. Quelle: H. Wilhelm schaumann stiftung, 14.09.2011

Auszeichnung 
für EHEC-Nachwuchs-
forscher

Dr. Andreas Bauwens ist mit dem diesjährigen biomérieux-Dia-
gnostikpreis der Deutschen Gesellschaft für Hygiene und mikro-
biologie (DGHm) ausgezeichnet worden. Der junge Wissenschaft-
ler wurde im september auf der 63. Jahrestagung der DGHm in
essen für seine Arbeiten zur Aufklärung der Wirkungsweise von
Virulenzfaktoren des eHeC-erregers ausgezeichnet.

Bauwens ist wissenschaftlicher Assistent und nachwuchs-
gruppenleiter am Institut für Hygiene des Universitätsklinikums
münster (UKm). Das Team des Instituts hat während des bisher
größten eHeC (enterohämorrhagische Escherichia coli) Ausbruchs
in norddeutschland zwischen mai bis Juni dieses Jahres entschei-
den zu der schnellen Identifizierung des Ausbruchsstammes eHeC
o104:H4 beigetragen. Der Direktor des Instituts, Prof. Helge Karch,
freute sich deshalb besonders über die Auszeichnung seines mit-
arbeiters: „Diese hohe Auszeichung hat Dr. Bauwens verdient, weil
er mit seinen zukunftsweisenden Arbeiten insbesondere auch
eine Verbesserung der eHeC-Diagnostik geschaffen sowie einen
wesentlichen Beitrag zum besseren Verständnis des Infektionsge-
schehens geleistet hat. Ich freue mich, dass dieser hoffnungsvolle
nachwuchswissenschaftler jetzt eine eigene eHeC-Arbeitsgruppe

an meinem Institut leitet.“ Bau-
wens hatte in seinen For-
schungsarbeiten schwerpunkt-
mäßig die zellschädigende Wir-
kung von shiga Toxinen unter-
sucht. shiga Toxine zerstören
die endothelzellen der Blutge-
fäße, besonders die der nieren,
und werden für das nierenver-
sagen bei schwerwiegenden
durch eHeC verursachte Kom-
plikationen verantwortlich ge -
macht. 

Für seine Arbeiten wählte
Bauwens einen interdiszipli nä -
ren Ansatz, der molekularbiolo-
gische, biochemische und zell-
biologische Testsysteme sowie
innovative zellkulturtechni-
sche und neueste mikroskopi-
sche Technologien einbezog.

Andreas Bauwens: „Ich bin sehr glücklich über diesen Preis. mir ist
natürlich klar, dass die sehr guten Forschungsbedingungen an der
medizinischen Fakultät der Universität münster und das exzellen-
te Team des Instituts für Hygiene die Basis meiner Forschung sind.
Daher gilt mein Dank meinen Kolleginnen und Kollegen sowie
unseren Kooperationspartnern.“ Bauwens studierte molekulare
Biotechnologie und ist seit einem Jahr Postdoc am Institut für
Hygiene des UKm.

Der biomérieux-Diagnostikpreis der DGHm wird für herausra-
gende wissenschaftliche Beiträge zu einem diagnostischen Thema
vergeben und ist mit 2.500 euro dotiert.
Quelle: Universitätsklinikum münster, 12.10.2011

Dr. Andreas Bauwens erhält Preis der
Deutschen Gesellschaft für Hygiene
und Mikrobiologie (Foto: UKM).
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„Gigantische
Herausforderung“

Wachsende Weltbevölkerung ohne Hunger

Die Herausforderung ist gigantisch: Bis zum Jahr 2050 wird die Welt-
bevölkerung um rund zwei milliarden auf mehr als neun milliarden
menschen wachsen. Gleichzeitig wird ein zunehmender Teil der
Agrarflächen für die erzeugung von energiepflanzen und Futtermit-
teln verwendet – für den Anbau von Grundnahrungsmitteln bleibt
immer weniger Platz. Lassen sich zur mitte unseres Jahrhunderts die
menschen auf der erde ausreichend ernähren und gleichzeitig die
Umweltbelastung durch den Agrarsektor reduzieren? Das Ziel ist
erreichbar – sofern bestimmte maßnahmen ergriffen werden. Zu
diesem schluss kommt ein internationales Forscherteam unter
Beteiligung der Universität Bonn im Fachmagazin nature.

erstmals konnten wir zeigen, dass beides möglich ist: Den
Hunger der wachsenden Weltbevölkerung zu stillen und gleich-
zeitig den bedrohten Planeten zu schützen“, sagt erstautor Jonat-
han Foley, Leiter des Umweltinstituts der University of minnesota
(UsA). „es sind aber große Anstrengungen erforderlich, um dieses
Ziel zu erreichen.“ mehr als zwei Jahre arbeiteten die Wissenschaft-
ler daran, um zu Lösungen für diese überlebenswichtige Frage der
menschheit zu kommen. Die Forscher kombinierten Geodaten mit
globalen Computermodellen, um sowohl die landwirtschaftliche
Produktion als auch ihre Umweltauswirkungen zu simulieren.

Ohne Gegenstrategien verschärfen sich Hunger 
und Umweltbelastung
Das Team entwickelte ein Konzept, wie sich die weltweite nah-
rungsmittelproduktion steigern und gleichzeitig die Umweltaus-
wirkungen der Landwirtschaft verringern lassen. es gibt aber laut
Autoren große Herausforderungen, die auf dem Weg zu dieser
Vision gemeistert werden müssen. Bereits heute hungert rund
eine milliarde menschen. Das Problem wird sich ohne Gegenstra-
tegien verschärfen, weil die Zahl der menschen bis 2050 global um
zwei milliarden auf mehr als neun milliarden steigt. Die Landwirt-
schaft sorgt zwar für die ernährung der menschen, hat aber nicht
nur positive Wirkungen. Durch falsche oder zu intensive ressour-
cennutzung gehen zum Beispiel die Bodenfruchtbarkeit und vor
allem in den Tropen wertvolle natürliche Ökosysteme verloren.

„Die heutige Landwirtschaft ist in vielen Bereichen nicht
nachhaltig“, sagt Dr. stefan siebert, mitautor und wissenschaftli-
cher mitarbeiter der Professur Pflanzenbau am Institut für nutz-
pflanzenwissenschaften und ressourcenschutz der Universität
Bonn. „Wenn wir das nicht ändern, werden die Umweltauswirkun-
gen und damit auch die Hungernden weiter zunehmen.“ so wür-
den nach wie vor in weiten Teilen der erde Dünger, Pflanzen-
schutzmittel und Bewässerungswasser nicht optimal eingesetzt.
„Weltweit steigt zudem der energie- und Fleischbedarf“, stellt der

Agrarwissenschaftler der Universität Bonn fest. „Das hat drastische
Folgen für die Welternährung.“ energiepflanzen – etwa für die Pro-
duktion von Biokraftstoffen – und Futterpflanzen für die Fleisch-
produktion konkurrieren mit dem Anbau von traditionellen
Grundnahrungsmitteln. „Im globalen Durchschnitt stellen tieri-
sche Produkte etwa 481 kcal energie pro Kopf und Tag zur Verfü-
gung, während in den Futtermitteln 1110 kcal energie pro Kopf
und Tag enthalten ist“, erläutert Dr. siebert. „Auf dem Weg durch
das Tier gehen also rund 57 Prozent der wertvollen, für die
menschliche ernährung auch direkt nutzbaren energie aus den
Futterpflanzen verloren.“

Mehr als ein Drittel der Lebensmittel verdirbt 
oder landet im Müll
Das internationale Team schlägt anhand seiner Berechnungser-
gebnisse Lösungen vor. „Wir konnten zeigen, dass sich der stei-
gende nahrungsmittelbedarf der wachsenden Weltbevölkerung
ohne zusätzliche Umweltauswirkungen befriedigen lässt, wenn
fünf maßnahmen umgesetzt werden“, sagt Dr. siebert. erstens: Die
Wissenschaftler fordern, die Ausbreitung landwirtschaftlicher
Flächen, besonders in den Tropen, zu stoppen. Zweitens: Durch
einsatz angepassterer sorten und besserer Anbaumethoden ins-
besondere in Teilen Afrikas, Lateinamerikas und osteuropas lässt
sich die nahrungsmittelproduktion global um fast 60 Prozent stei-
gern. Drittens: strategischer einsatz von Bewässerungswasser und
Düngemitteln dort, wo es sich wirklich lohnt. Viertens: Die besten
Ackerböden sollen der Produktion von Grundnahrungsmitteln
vorbehalten sein. energiepflanzen und Futtermittel werden nur
auf schlechteren standorten angebaut. Fünftens: mehr als ein Drit-
tel der Lebensmittel verdirbt, wird von schädlingen gefressen oder
landet im müll. Durch einen effizienteren Umgang ließen sich die
verfügbaren Kalorien pro Person laut Forscher demnach um fast
50 Prozent steigern.

Die Wissenschaftler der Professur Pflanzenbau der Universität
Bonn trugen mit ihrer expertise in der modellierung von Feld-
fruchterträgen und ressourcennutzung zur studie bei. Die For-
scher errechneten erträge und Wassernutzung landwirtschaftli-
cher Kulturen in hoher räumlicher Auflösung. Bislang habe es zum
Thema lediglich Fallstudien zu speziellen regionen oder globale
studien zu Teilaspekten gegeben, sagt Dr. siebert. „Das neue an
der studie ist, dass wir erstmals die Zusammenhänge zwischen
Landwirtschaft, Umwelt und wachsender Bevölkerung global
betrachtet und mit Daten hinterlegt haben.“

Originalpublikation Foley, JA et al. (2011) Solutions for a Cultivated Planet.
Nature Vol. 478, pp. 337-342, 20.10.2011. doi: 10.1038/nature10452
Quelle: Universität Bonn, 13.10.2011

Mehr als sieben Milliarden Mensch bewohnen die Erde. Die Ernährung
für alle sicherzustellen ist eine gigantische Herausforderung für die
Zukunft (Foto: Franz Pfluegl – Fotolia.com).
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Der Impfstoff bringt den Tod
Tiermediziner standen vor einem rätsel, Bauern waren in größter
sorge um ihre Kälber. erstmals vor vier Jahren trat in Deutschland
und einigen anderen europäischen staaten eine tödliche Krank-
heit bei saugkälbern auf, die durch unstillbare Blutungen gekenn-
zeichnet ist. Die Blutungen entstehen als Folge des fast vollständi-
gen Verlusts von Blut- und Knochenmarkzellen, wovon auch die
für die Gerinnung notwendigen Blutplättchen betroffen sind. In
Fachkreisen wird die Krankheit als Bovine neonatale Panzytopenie
(BnP) bezeichnet. Bei der erforschung der Ursachen haben For-
scher nun einen Durchbruch erzielt. ein Impfstoff soll für die
unstillbaren Blutungen verantwortlich sein, die letztlich die Tiere
qualvoll verenden lassen. Außerdem gelang es, die mechanismen
der Zerstörung der blutbildenden Zellen bei den Kälbern zu
beschreiben. In europa sind über 4.000 BnP-Fälle bekannt gewor-
den und haben zu erheblicher Unruhe in der rinderhaltung
geführt. es gelang weder Krankheitserreger noch Giftstoffe als
Ursachen der erkrankung zu identifizieren, allerdings zeigte sich
eine besondere Bedeutung des Kolostrums – der ersten milch, die
ein neugeborenes Kalb trinkt – für das Auftreten von BnP. Auch trat
BnP vermehrt in solchen rinderherden in erscheinung, bei denen
ein bekannter Impfstoff gegen die so genannte Bovine Virusdiarr-
höe (BVD) verwendet wurde. Kürzlich konnte von Veterinärmedizi-
nern der JLU gezeigt werden, dass im Kolostrum von Kühen, bei
deren Kälbern BnP aufgetreten ist, Antikörper nachzuweisen sind,
die mit weißen Blutzellen der Kälber reagieren. einem Forscher-
team ist es jetzt gelungen, mHC-I als Zielantigen zu identifizieren,
gegen das die mütterlichen, BnP auslösenden Antikörper gerich-
tet sind. mHC-I kommt auf allen Körperzellen vor und spielt eine
zentrale rolle im Immunsystem. es hat sich gezeigt, dass bei man-
chen muttertieren Antikörper gegen solche Varianten von mHC-I
gebildet werden, die auch im BVD Impfstoff enthalten sind, ver-
mutlich als Verunreinigung durch die im Produktionsprozess ver-
wendeten Zellen. Hat das Kalb zufällig das gleiche mHC-I molekül,
binden die mütterlichen Antikörper daran und führen zur Zer-
störung der blutbildenden Zellen. Dies weist auf die potentielle
Gefahr für alle Impfstoffe hin, bei deren Herstellung Zellen dersel-
ben spezies verwendet werden, für die der Impfstoff vorgesehen
ist. Andere Impfstoffe gegen BVD mit anderen Zusammensetzun-
gen verursachten diese Probleme jedoch nicht, betonen die Vete-
rinärmediziner. 

Originalpublikation Deutskens, F. et al. (2011) Vaccine-induced antibodies
linked to Bovine Neonatal Pancytopenia (BNP) recognize cattle Major Histo-
compatibility Complex class I (MHC I). Veterinary Research 2011, 42:97.
doi:10.1186/1297-9716-42-97

Kranke Dinos
Paläontologen gelang eine aufsehenerregende entdeckung: An
einem 150 millionen Jahre alten Wirbel des Dysalotosaurus letto-
wvorbecki konnten sie den bisher ältesten nachweis von Viren
erbringen. Der Pflanzen fressende Dinosaurier aus Tendaguru/
Tansania hatte zu Lebzeiten eine Paget genannte Knochenkrank-
heit, die durch masernähnliche Viren ausgelöst wird und bislang
nur von menschen und Primaten bekannt ist. Die Paget-Krankheit
ist eine gutartige Knochenerkrankung, bei der die Knochen sich
vergrößern, deformieren und immer schwächer werden. Bekannt
aus der Humanmedizin sind Viren am erkrankungsprozess betei-

ligt, möglicherweise in Kombination mit genetischen Defekten.
Die entdeckung der Paget-Krankheit an einem Wirbel des Dysalo-
tosaurus lettowvorbecki, einem kleinwüchsigen, zweibeinigen und
150 millionen Jahre alten Dinosaurier aus Tansania gilt als sensa-
tion. Die Knochenerkrankung kann erstmalig als indirekter Beweis
für das Vorhandensein von Viren in erdgeschichtlicher Zeit ange-
sehen werden und das bereits vor 150 millionen Jahren. Die For-
scher fanden den pathologisch veränderten fossilen Knochen in

den sammlungen des Berliner
naturkundemuseums und ana-
lysierten ihn mit ihrem Team.
Abweichend von anderen Wir-
beln zeigt der erkrankte Wirbel
des Pflanzenfressers eine
gleichmäßige Verdickung im
mittleren Abschnitt und eine
blumenkohlartige ober-
flächenstruktur. In der mikro-
Computertomographie offen-
bart der fossile Wirbel das
charakteristische radiologische
erscheinungsbild der Paget-
Krankheit: Knochenabbau im
inneren Bereich des Wirbels
und Knochenanbau im äuße-
ren Bereich, der zu einer Ver-
dickung der Außenschicht

führt. Die Paget-Krankheit befällt beim menschen hauptsächlich
den schädel, die Wirbelsäule und die Beckenknochen. In der
Archäologie sind einige Beschreibungen der Paget-erkrankung an
Knochen bis ins neolithicum (Jungsteinzeit) bekannt geworden.
nur vereinzelt existieren andere nachweise, etwa beim orang-
Utan und den Halbaffen. Daher ist der nachweis der Paget-Krank-
heit bei Fossilien von außergewöhnlicher Bedeutung. schon bei
den Dinosauriern verlief der Infekt nach dem gleichen muster wie
beim menschen, so die radiologischen Befunde. Daraus folgt, dass
es Paramyxoviren, die potentiellen Auslöser der Paget-Krankheit,
bereits seit mindestens 150 millionen Jahren geben muss. 

Originalpublikation Witzmann, F et al. (2011): Paget disease of bone in 
a Jurassic dinosaur. Current Biology; 21(17). doi:10.1016/j.cub.2011.08.006

Freiraum für die Liebe
ein Forscherteam der Universität regensburg um Prof. Dr. Inga
neumann und Kewir nyuyki vom Institut für Zoologie konnte
nachweisen, dass das Körperliches und seelisches Wohlbefinden
nach einer Paarung hängt bei weiblichen Laborratten von den Paa-
rungsbedingungen ab. Dies konnte jetzt ein Forscherteam aus
regensburg zeigen. Die Wissenschaftler demonstrierten, dass sex
bei rattenweibchen nur dann beruhigend und stressreduzierend
wirkt, wenn sie sich nach der Kopulation zurückziehen können,
ohne dass ihnen das männchen folgen kann. Damit haben sie auch
eine selbstbestimmte Kontrolle über die Paarungsfrequenz. sex
hat zahlreiche positive effekte auf die psychologische und physio-
logische Verfassung von menschen und Tieren. so stellt sich beim
menschen nach dem Koitus ein Gefühl der Gelassenheit und ent-
spannung ein. Denn sex aktiviert im Gehirn den Botenstoff oxyto-
cin, der nicht nur das sexualverhalten reguliert, sondern zudem
das subjektive stressempfinden sowie Angst- und Furchtreaktio-
nen dämpft. Auch bei Laborratten konnte die Gruppe vor kurzem

Wissenschaft kompakt

Strukturveränderungen durch Paget-
Krankheit an einem Dinosaurierkno-
chen (Foto: F. Wieder, A. Hilger, HZB).



GenomXPress 4.11

41Wissenschaft kompakt

beobachten, dass das messbare Angstverhalten von männlichen
nagern nach sexueller Aktivität noch bis zu vier stunden verrin-
gert ist. Vor diesem Hintergrund gingen die Forscher nun der Frage
nach, welche Zusammenhänge zwischen sex, stress bzw. Angst
sowie oxytocin bei weiblichen Laborratten bestehen. Bei weibli-
chen nagern besteht Paarungsbereitschaft nur während des soge-
nannten Östrus, einem Zyklusstadium mit hohem Östrogen-spie-
gel. In dieser Phase ist das Angstverhalten des Weibchens
reduziert; offensichtlich eine wichtige Voraussetzung, um einem
oft sehr viel größeren und stärkeren männchen die körperliche
Annäherung zu erlauben, ohne gleich davon zu laufen. Allerdings
zeigten die paarungsbereiten rattenweibchen im rahmen der
Untersuchungen der Forscher ein wiederum erhöhtes Angstver-
halten nach dem sex, wenn sie in einem Käfig gepaart wurden, der
für sie kein entrinnen zuließ. Dem gegenüber verminderte sich der
stress für die Weibchen bzw. deren Angst, sofern sie sich in einem
2-Kammer-Käfig paarten, der einen rückzug des Weibchens vom
größeren männchen nach der Kopulation erlaubte. nur unter der
Bedingung, dass die rattenweibchen die Paarungsfrequenz selbst
bestimmen konnten und nur zum männchen gehen, wenn sie paa-

rungsbereit sind, stieg die Freisetzung des stressreduzierenden
Botenstoffes oxytocin im Hypothalamus (Zwischenhirn) an. Die
studie zeigt, dass das körperliche Wohlbefinden bei rattenweib-
chen nach der Paarung von den Umwelt- und Paarungsbedingun-
gen und insbesondere von der möglichkeit der selbstbestimmung
der sexuellen Aktivität abhängt.

OriginalpublikationNyuyki KD, et al. (2011) Yes, I Am Ready Now: Differenti-
al Effects of Paced versus Unpaced Mating on Anxiety and Central Oxytocin
Release in Female Rats. PLoS ONE 6(8): e23599. doi:10.1371/journal.
pone.0023599 

Gene und Klimawandel
seegraswiesen säumen weltweit die flachen Küstenregionen und
bieten einen idealen Lebensraum für viele Fische, Krustentiere und
andere Kleinlebewesen. Der weltweite rückgang der seegraspo-
pulationen in den vergangenen Jahren wird daher von Wissen-
schaftlern mit großer Besorgnis betrachtet. eine wichtige rolle
dabei könnte der Klimawandel spielen. Beobachtungen zeigen,
dass vor allem häufigere extremereignisse wie zum Beispiel Hitze-
wellen dem seegras zu schaffen machen. Wissenschaftler unter-
suchten jetzt, wie genau sich extremereignisse auf seegräser aus-
wirken. sie befassten sich dabei mit der Frage, ob sich Hitzewellen
auch auf die Genregulation des gewöhnlichen seegrases (Zostera
marina) auswirken. Im mittelmeer überstehen seegräser dieser Art
wesentlich höhere Temperaturen, als in den heimischen Gewäs-
sern nord- und ostsee. Hier sind die seegrasbestände durch im

sommer auftretende Hitzewellen bei Wassertemperaturen über
25°C stark gefährdet. Die Anpassungsfähigkeit an Hitze scheint
eine genetische Basis zu haben, die die Forscher entschlüsseln
wollten. Für die Analyse sammelten die Forscher seegräser an ver-
schiedenen standorten in nord- und südeuropa und setzten diese
in einer speziellen Versuchsanlage, dem AQUATron, kontrollier-
ten Hitzewellen aus. Anschließend untersuchten sie die Aktivität

fast aller Gene der Pflanzen. Überraschenderweise aktivierten alle
Pflanzen Gene, die Hitzestress abfangen können, egal ob sie aus
nord- oder südeuropa stammten. Während die südeuropäischen
Pflanzen jedoch sofort nach der Hitzewelle wieder eine normale
Genaktivität zeigten, wiesen die nordeuropäischen Pflanzen
unumkehrbare schädigungen auf. offensichtlich entscheidet sich
also erst in der erholungsphase nach der Hitzewelle, ob eine
Pflanze weiter wächst oder dauerhaft geschädigt bleibt. Um Vor-
aussagen zur Anpassungsfähigkeit von organismen an extremer-
eignisse wie Hitzewellen zu treffen, scheint daher die Untersu-
chung der Genaktivität in der erholungsphase besser geeignet zu
sein. Die gewonnenen erkenntnisse werfen viele weitere Fragen
auf. so sind die Forscher jetzt insbesondere daran interessiert, ob
auch innerhalb der nördlichen Bestände Pflanzen ihre Genaktivität
schnell wieder in den normalzustand regulieren können. Denn
dann könnten sich unsere Bestände in nord- und ostsee an den
Klimawandel anpassen.

Originalpublikation Franssen, SU et al. (2011) Transcriptomic resilience to
global warming in the seagrass Zostera marina, a marine foundation species.
Proceedings of the National Academy of Sciences, Early Edition,
doi.org/10.1073/pnas.1107680108

Genetische 
Entdeckungsreise
multiple sklerose, eine der häufigsten erkrankungen des nerven-
systems bei jungen menschen, ist charakterisiert durch eine schä-
digung der nervenfasern und der myelinschicht, welche die ner-
venfasern in Gehirn und rückenmark ummantelt. Dies kann unter
anderem zu sehstörungen, Gehbehinderungen, Taubheitsemp-
finden und Inkontinenz führen. Wissenschaftler konnten in einer
studie jetzt 23 bekannte genetische Varianten bestätigen und wei-
tere 29 noch nicht bekannte Varianten identifizierte. es zeigte sich,
dass viele der beteiligten Gene wesentliche Funktionen des
Immunsystems und der Aktivierung bestimmter Botenstoffe
regeln. Die Forschungsergebnisse belegen für ms überschnei-
dende genetische Varianten, die sich auch bei anderen Autoim-
munerkrankungen wie morbus Crohn oder Typ 1-Diabetes finden.
ebenso konnte der Zusammenhang zwischen Vitamin-D-mangel

Ein Rattenpärchen in einem 2-Kammer-Käfig, wobei die Barriere zwischen den
Kammern die Flucht des Weibchens – aber nicht des größeren Männchens – in die
zweite Kammer erlaubt (Foto: Universität Regensburg).

Taucher verpflanzen in der Kieler Bucht Seegras für ein Freilandexperiment (Foto: T.
Reusch, IFM-GEOMAR).
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und ms aufgrund zweier genetischer Varianten bestätigt werden.
Der erfolg der studie basiert vor allem auf der Kooperation der For-
scher. multiple sklerose resultiert aus dem Zusammenspiel zahl-
reicher Gene. nur in der breiten internationalen studie, die 27.000
Patienten und Kontrollpersonen umfasste, konnten genetische
Veränderung identifiziert werden, die eindeutig mit der erkran-
kung assoziiert sind, sind die Autoren überzeugt. Die Untersu-
chung konnte nach langer Debatte den nachweis erbringen, dass
die multiple sklerose primär als immunologische erkrankung
anzusehen ist. nur derart groß angelegte genetische studien wie
die unsere sind in der Lage, die zugrundeliegenden mechanismen
solch komplexer Krankheiten wie ms darzustellen. Die neuen For-
schungsergebnisse stellen nach Ansicht der Forscher die Grund-
lage für neuartige therapeutische Ansätze dar, nicht nur für die
Patienten, die sich an der studie beteiligt haben, sondern auch für
die 2,5 millionen Patienten weltweit.

Originalpublikation The International Multiple Sclerosis Genetics Consorti-
um & the Wellcome Trust Case Control Consortium (2011) Genetic risk and a
primary role for cell-mediated immune mechanisms in multiple sclerosis.
Nature 476 (7359):214-9. doi: 10.1038/nature10251

Genevolution als 
Erklärungsansatz
Durch die Untersuchung der Tumorsuppressorgene Dlg haben
Wissenschaftler einen neuen mechanismus entschlüsselt, der die
Zellpolarität von epithelzellen im Gewebeverband oder von neu-
ronen im Gehirn steuert. Die erkenntnisse helfen dabei, die entste-
hung von metastasen und geistiger Behinderung besser zu verste-
hen und langfristig gezielt therapeutische Behandlungsansätze zu
entwickeln. mutationen des Tumorsuppresor-Gens Dlg lösen bei
Fruchtfliegen Krebs und metastasen aus, bei säugetieren geistige
Behinderung. Warum die
Dlg Genfamilie bei säuge-
tieren evolutionär andere
Funktionen dazu gewon-
nen haben, fanden die Wis-
senschaftler in der Vorlie-
genden studie nun heraus.
Fruchtfliegen haben eine
Kopie des Dlg-Gens, das
die Zellproliferation und
die basolaterale Zellpola-
rität mitsteuert. säugetiere
haben vier Kopien des Dlg-
Gens, die sich unterschiedlich entwickelt haben. Dlg3 hat durch
diese Veränderungen eine neue Funktion erhalten. es richtet die
Zellen apikal aus und stabilisiert als Gerüstprotein Tight Junctions.
Zu dieser neuen Funktion haben geringfügige Veränderungen in
der Abfolge der Aminosäuren des vom Dlg3-Gen produzierten
Proteins geführt. sie ermöglichen die Wechselwirkung mit ande-
ren Proteinen und dadurch, die Ausrichtung der apikalen seite der
Zelle festzulegen und aufrecht zu erhalten. Dieser Funktionsge-
winn des säugetier-Dlg3 könnte im Fall einer mutation zu einer
veränderten Gewebestruktur des spemann-mangold-organisator
führen, der für die neurale Induktion und normale Gehirnbildung
entscheidend ist. Andere studien hatten gezeigt, dass mutationen
im menschlichen Dlg3 mit geistiger Behinderung einhergehen.
Die Wissenschaftler könnten also die Krankheitsursache entdeckt
haben, die auch beim menschen entscheidend ist und die sie als
Angriffspunkt für neue Therapien und Wirkstoffe nutzen können.
Folgestudien sollen den mechanismus detaillierter beleuchten.
Denn je mehr über die mechanismen, die zum Verlust der Zellpo-

larität und zur metastasenbildung oder geistigen Behinderung
führen, bekannt ist, desto besser lassen sich neue Therapie- und
Wirkstoffansätze entwickeln.

Originalpublikation van Campenhout, C et al.(2011) Dlg3 trafficking and
apical tight junction formation is regulated by Nedd4 and Nedd4-2 E3ubiquit-
in ligases. Developmental Cell, Volume 21, Issue 3, 479-491. 

Epigenetische 
Veränderungen sind
umkehrbar
Jean-Baptiste Lamarck hätte seine Freude: seine Überzeugung,
dass Lebewesen erworbene eigenschaften an ihre nachkommen
weitergeben können, ist seit kurzem unter Genetikern wieder
gesellschaftsfähig. Die Transformationslehre, die Lamarck vor rund
200 Jahren veröffentlichte, ruhte seit dem siegeszug von Darwins
evolutionstheorie in der mottenkiste der Geschichte. seit einigen

Jahren weiß man jedoch, dass
Umwelteinflüsse durchaus ihre
spuren im erbgut hinterlassen
können – in Form so genannter
epigenetischer Veränderun-
gen. Die erste umfassende Be -
standsaufnahme spontan auf-
tretender Unterschiede legen
Wissenschaftler jetzt am Bei-
spiel der Ackerschmalwand
Arabidopsis thaliana vor. sie
bestimmten, wie häufig und in
welchen Bereichen des Ge -
noms epigenetische modifika-
tionen auftreten – und wie
schnell sie wieder verschwin-
den. Demnach sind epigeneti-
sche Veränderungen zwar um
Größenordnungen häufiger als
die klassischen mutationen,

aber dafür oft kurzlebig. sie spielen damit möglicherweise für die
evolution eine geringere rolle als bislang angenommen. Das Team
konzentrierte sich auf eins der wichtigsten epigenetischen merk-
male, die methylierung der DnA. Dabei werden winzige chemi-
sche Bausteine –methylgruppen – an einzelne Buchstaben der
DnA angeheftet, meist an ein Cytosin. Die eigentliche erbinforma-
tion bleibt dabei unangetastet. Um die Häufigkeit von methylie-
rungsänderungen und deren Verteilung im Genom zu untersu-
chen, untersuchten die Tübinger Biologen zehn Linien der
Ackerschmalwand Arabidopsis thaliana, die alle von demselben
direkten Vorfahren abstammten und über 30 Generationen hin-
weg per selbstbefruchtung gezogen worden waren. Im Genom
der letzten Generation suchten die Wissenschaftler dann nach
Unterschieden im methylierungsmuster, die sich im Vergleich zur
Ausgangspflanze ergeben hatten. Dabei erstellten sie für jedes
Individuum eine Karte aller methylierungen im kompletten
Genom – des so genannten methyloms. sie untersuchten pro
Pflanze rund 14 millionen Cytosine und konnten methylgruppen
an fast 3 millionen Cytosinen nachweisen – pro Linie. Zwar war der
weitaus größte Teil dieser methylierten Cytosine in allen Pflanzen
gleich, aber bei etwa 6 Prozent stießen die Forscher auf Unter-
schiede: Hier hatte in mindestens einer der Linien eine Verände-
rung stattgefunden – entweder die Anheftung oder die Abspal-
tung einer methylgruppe. Jede Linie wies etwa 30.000 solcher
epimutationen auf. Zum Vergleich: In derselben Zeit hatten sich in

Apikale Tight Junctions (rot), an deren Stabi-
lisierung Dlg3 beteiligt ist (Foto: Heiko
Lickert).

Arabidopsis thaliana: Veränderungen
im epigenetischen Code, von C nach
mC, können spontan auftreten (Abbil-
dung: Martin Vötsch; MPI für Entwick-
lungsbiologie).
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keiner Linie mehr als 30 mutationen in der DnA-sequenz
angehäuft. mit 30.000 epimutationen, die nach 30 Generationen
gefunden wurden, hätten die Genetiker daher etwa 1.000 epimu-
tationen pro Generation erwartet. ein Vergleich von eltern und
deren direkten nachkommen ergab jedoch eine drei- bis viermal
höhere epimutationsrate. offenbar kehrt die DnA-methylierung
nach einigen Generationen häufig wieder zum Ausgangszustand
zurück. Das mitteln der mutationsrate über mehrere Generationen
ergibt daher ein falsches Bild, die Bedeutung der DnA-methylie-
rung für die evolution darf daher nicht überschätzt werden. Die
experimente zeigen nämlich auch, dass veränderte methylierung
Hand in Hand mit einer hohen reversionsrate einhergeht. mit
anderen Worten: Die Unterschiede bleiben nicht unbedingt über
viele Generationen hinweg erhalten, sondern können ebenso gut
wieder zurückmutieren. erst wenn die selektion über die rever-
sion siegt, ist die Veränderung auch evolutionär wirksam. Da rück-
wärtsmutationen jedoch nicht unbedingt gleich in der nächsten
Generation auftreten, können epigenetische Unterschiede den-
noch zur kurzfristigen Vererbung von merkmalen zwischen eltern
und Kindern oder Großeltern und enkeln beitragen. 

OriginalpublikationBecker, C et al. (2011) Spontaneous epigenetic variation
in the Arabidopsis thaliana methylome. Nature, online publication 20.Septem-
ber 2011. doi:10.1038/nature10555

Gensignatur prognostiziert
Krankheitsverlauf
Krankheitsverläufe akuter myeloischer Leukämien (AmL) lassen
sich offenbar anhand der Gensignatur leukämischer stammzellen
prognostizieren. Das haben jetzt Forscher in einer kürzlich veröf-
fentlichten studie herausgefunden. Untersuchungen, bei denen
mäusen menschliche Leukämiezellen eingesetzt wurden, hatten
gezeigt, dass akute myeloische Leukämien nach zellulären Hierar-
chien organisiert sind. Dabei ist nur ein kleiner Teil der Leukämie-
zellen für das Fortschreiten der Krebserkrankung verantwortlich –
so genannte leukämische stammzellen (Krebsstammzellmodell).
In ihrem Beitrag weist das Forschungsteam erstmals nach, dass die
Gensignatur menschlicher Leukämiestammzellen die Prognose
von Patienten mit AmL erheblich beeinflussen kann. Bei ihren
Untersuchungen sind die Wissenschaftler in drei schritten vorge-

gangen: Zunächst haben sie
Proben von Leukämiepatien-
ten in spezielle mäuse trans-
plantiert und Zellen isoliert, die
für das Wachstum der mensch-
lichen Leukämiezellen in der
maus verantwortlich waren.

In einem weiteren schritt
konnten die Forscher globale
Genexpressionsprofile dieser
funktionell identifizierten
leukämischen stammzellen
erstellen und mit dem Genex-
pressionsprofil gesunder Bluts-
tammzellen vergleichen. mit
Hilfe bioinformatischer Verfah-
ren ist letztlich eine Gensigna-
tur leukämischer stammzellen
erarbeitet worden. Der nach-

weis dieser signatur beim Patienten hängt in hohem maße mit der
individuellen Prognose zusammen. somit haben die Forscher die
klinische relevanz des zuvor in mäusen nachgewiesenen Krebs-
stammzellmodells bei AmL-Patienten belegt. Die Identifikation

der Gensignatur und zugrunde liegender molekularer mechanis-
men könnte ein meilenstein auf dem Weg zur individuellen Krebst-
herapie sein. möglicherweise gibt der nachweis leukämischer
stammzellen Hinweise darauf, ob bei einem Patienten die stan-
dardtherapie ausreicht, oder ob eine intensivere Behandlung,
etwa in Form einer stammzelltransplantation, nötig wird. Die
Bekämpfung der leukämischen stammzellen selbst könnte zudem
ein neuer Ansatz in der Krebstherapie sein. In einem nächsten
schritt wollen die Forscher die Bedeutung der Gensignatur leukä-
mischer stammzellen bei Ulmer AmL-Patienten überprüfen. In
experimentellen Tumormodellen wollen sie zudem untersuchen,
welche rolle in der signatur identifizierte Leukämiegene für
Krankheitsentstehung und –verlauf spielen. 

Originalpublikation Eppert, K. et al. (2011) Stem cell gene expression pro-
grams influence clinical outcome in human leukemia. Nature Medicine. Vol.
17. Issue 9. DOI 10.1038/nm.2415.

Großes Hirn und 
viele Kinder
Das Gehirn ist der Hauptenergieverbraucher im Körper. Im Ver-
gleich zu unseren nächsten Verwandten, den grossen men-
schenaffen, ist das menschliche Gehirn dreimal grösser und erfor-
dert auch viel mehr energie. Wenn eine Tierart ein grösseres Gehirn
entwickelt als ihre Vorfahren, muss diese energie entweder zusätz-
lich erworben oder bei einer anderen Funktion eingespart werden.
Bis anhin lautete die allgemein akzeptierte These, dass der mensch
durch geschrumpfte Verdauungsorgane energie sparen konnte.
Anthropologen widerlegen nun diese These und zeigen: säuge-
tiere mit relativ grösseren Gehirnen besitzen tendenziell einen
etwas grösseren Verdauungstrakt. Für die arbeit haben die For-
scher hunderte von Tierkadavern aus Zoos und museen seziert.
Vom Hirsch bis zur spitzmaus sind 100 Arten im Datensatz vertre-
ten. Die Wissenschaftler setzten dabei die Grösse des Hirns in
Bezug zum fettfreien Körpergewicht. Die Forscher betonen, wie
Wichtig es ist, die Fettspeicher eines Tieres zu berücksichtigen.
Denn diese machen bei einigen Tierarten im Herbst bis zur Hälfte

des Körpergewichts aus. Auch im Vergleich zum standardisierten
bzw. fettfreien Körpergewicht hängt die Grösse des Gehirns nicht
von anderen organen ab. Trotzdem spielt die Fettspeicherung
eine wichtige rolle bei der evolution der Hirngrösse. Die Forscher
entdeckten einen auf den ersten Blick überraschenden Zusam-
menhang: Je mehr Fett eine Tierart speichern kann, umso kleiner
ist ihr Gehirn. obwohl Fettgewebe an sich nicht viel energie
braucht, verlieren beispielsweise fliegende und kletternde Tiere
durch Herumschleppen von zusätzlichem Gewicht viel energie.
Diese energie fehlt wiederum für die weitere entwicklung des
Gehirns. es scheint, dass grosse Fettspeicher oft auf Kosten der gei-
stigen Flexibilität gehen. Wir menschen bilden dabei eine Aus-
nahme, zusammen mit Walen und robben. Vermutlich weil unser
zweibeiniger Gang ebenso wie das schwimmen nicht viel mehr

Christian Buske, Direktor des Instituts
für Experimentelle Tumorforschung
am Ulmer Universitätsklinikum (Foto:
Uni Ulm).

Der Mensch kann sich dank gemeinschaftlicher Fürsorge für Mütter und Kinder bei-
des leisten (links): ein riesiges Gehirn und häufigen Nachwuchs. Im Vergleich
(rechts): Hirn eines Schimpansen (Fotos: Anthropologisches Institut und Museum). 
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energie kostet, wenn wir etwas schwerer wiegen. Die rasante
Zunahme der Hirngrösse und damit die erhöhte energiezufuhr
begann vor ungefähr zwei millionen Jahren, bei der Gattung
Homo. Die Anthropologen gehen aufgrund ihrer breiten studien
des Tierreichs davon aus, dass dabei mehrere energetische Fakto-
ren eine rolle gespielt haben: Um die energieversorgung ihres
Gehirns auf einem höheren niveau zu stabilisieren, brauchten die
Urmenschen eine ganzjährige nahrungsquelle von guter Qualität,
beispielsweise unterirdische Wurzelknollen oder Fleisch. Da sie
nicht mehr täglich kletterten, perfektionierten sie den zweibeini-
gen Gang. noch wesentlicher aber ist die gemeinsame Kinderver-
sorgung, meinen die Autoren der studie. Denn menschenaffen-
mütter erhalten keine Hilfe und können daher nur alle fünf bis acht
Jahre ein Jungtier grossziehen. Dank gemeinschaftlicher Fürsorge
für mütter und Kinder können sich menschen beides leisten: ein
riesiges Gehirn und häufigen nachwuchs.

OriginalpublikationNavarrete, AF et al. (2011) Energetics and the evolution
of human brain size. Nature. November 9, 2011. doi:10.1038/nature10629

Drei durch zwei geteilt
«nichts ist unmöglich.» Die Kröte mit dem wissenschaftlichen
namen Bufo baturae scheint den Werbeslogan einer japanischen
Autofirma zum Lebensmotto erkoren zu haben: obwohl sie drei
Chromosomensätze mit je elf Chromosomen aufweist, pflanzt sie
sich sexuell fort. Hierfür muss sie ihr erbgut auf männliche und
weibliche Keimzellen aufteilen, darf aber keine Chromosomen hal-
bieren, weil das die Zeugung von lebensfähigen nachkommen
verunmöglichen würde.
Wie es der Kröte gelingt,
eine ungerade Chromoso-
menzahl durch zwei zu tei-
len und Keimzellen herzu-
stellen, die bei ihrer Fusion
zu nachkommen mit wie-
der drei Chromosomensät-
zen führen, konnten For-
scher jetzt aufklären. Die
kuriose Kröte begegnete
den Wissenschaftlern erst-
mals vor 15 Jahren, als sie
in den Bergen im nördli-
chen Pakistan das Verbreitungsgebiet verschiedener Froscharten
bestimmten. Zurück im Labor kreuzten sie einige der mitgebrach-
ten Kröten – und entdeckten einen bis dahin völlig unbekannten
Vererbungsmechanismus: Die männchen eliminieren den dritten
Chromosomensatz. Dann gelangt von den anderen beiden Chro-
mosomensätzen die Hälfte in die spermien. Die Weibchen hinge-
gen duplizieren den dritten Chromosomensatz, bevor sie zwei der
vier Chromosomensätze in die weiblichen Keimzellen stecken. Die
dabei entstehenden eizellen enthalten alle eine identische Kopie
des dritten Chromosomensatzes, während ihr weiterer Chromoso-
mensatz aus den zwei anderen mütterlichen sätzen zusammen-
gewürfelt ist. einen Chromosomensatz überträgt die Kröte also
originalgetreu, wie wenn sie sich asexuell fortpflanzen würde.
Genetisch gesehen sind die nachkommen zu einem Drittel Klone.
Doch die anderen beiden Chromosomensätze erfahren bei der
sexuellen Fortpflanzung eine genetische Durchmischung, sie sind
in jeder Generation immer neu zusammengesetzt. Weshalb die
Batura-Kröten einen so komplizierten Vererbungsmechanismus
aufweisen, wissen die Forscher nicht. möglicherweise liegt es an
den schwierigen Umweltbedingungen in den wüstenähnlichen
Bergregionen Pakistans. In unwirtlichen Lebensräumen sind Lebe-
wesen oft derart spezialisiert, dass sie sich keine genetische Durch-

mischung leisten könnten. Doch dass die Batura-Kröte nur einen
Teil ihres erbguts im sexuellen Austausch erneuert, ist einzigartig
im Tierreich – ein Glücksfall für die Forschung. Die Wissenschaflter
versprechen sich vom studium der Kröte neue einsichten, wie sich
die sexuelle Fortpflanzung auf die entwicklung des erbguts aus-
wirkt.

OriginalpublikationMatthias Stöck, M. et al. (2011). Simultaneous Mendeli-
an and clonal genome transmission in a sexually reproducing, all-triploid ver-
tebrate. Proceedings of the Royal Society B online: doi: 10.1098/rspb.2011.1738

Mikroben eliminieren 
Treibhausgas
In marinen sedimenten lagern große mengen des Treibhausgases
methan, das entweder durch mikrobiellen stoffwechsel oder
durch geothermale Prozesse entsteht. Dennoch gelangt das met-
han selten in die Atmosphäre und kann dort seine Wirkung als kli-
marelevantes Gas entfalten, denn es wird zum großen Teil bereits
im sediment wieder abgebaut. nun berichten Wissenschaftler
über neue mikrobielle Lebensgemeinschaften, die methan unter
Ausschluss von sauerstoff bei hohen Temperaturen von bis zu 70

°C abbauen können. Zum
biologischen Abbau des
Treibhausgases methan
sind nur wenige speziali-
sierte mikroorganismen
fähig. Bei einigen spielt
dabei sauerstoff als oxida-
tionsmittel eine rolle, an -
dere wiederum bauen me -
than unter Ausschluss von
sauerstoff ab. ohne sauer-
stoff bauen die mikroorga-
nismen methan nur unter
speziellen Bedingungen
ab, zum Beispiel in einer

engen Lebensgemeinschaft von Archaeen und Bakterien. In dem
Prozess der Anaeoben oxidation von methan (Aom) wird das met-
han mit sulfat als oxidationsmittel umgesetzt. Die beiden Partner
dieser mikrobiellen Konsortien profitieren dabei voneinander,
indem die Archaeen das methan nutzen können, während die Bak-
terien ihre energie aus einem bisher unbekannten Zwischenpro-
dukt der Archaeen und sulfat gewinnen. Bislang hatte man diese
Lebensgemeinschaften zwischen methan-oxidierenden Archaeen
und sulfat-reduzierenden Bakterien nur in Lebensräumen mit kal-
ten und gemäßigten Temperaturbedingungen von -1,5-20 °C
gefunden. schon lange jedoch wissen die mikrobiologen, dass die
mikrobiellen Prozesse der sulfatreduktion und methanogenese,
ein der Anaeroben oxidation von methan verwandter stoffwech-
selweg, bei Temperaturen von bis zu 100°C ablaufen können. so
starteten Forscher die suche nach Aom-Konsortien, die auch bei
hohen Temperaturen aktiv sind. Fündig geworden sind sie in sedi-
mentproben aus dem Golf von Kalifornien, in denen sie den Abbau
von methan unter sauerstofffreien Bedingungen verfolgten. In
dem seismisch aktiven Bereich wird das sediment durch ufstei-
genden, heißen Basalt erhitzt, organisches material zerfällt zu
erdöl, methan und anderen Kohlenwasserstoffen. Heiße Poren-
wasser treten aus dem sediment aus und bilden Hydrothermal-
quellen, an denen eine Vielzahl von mikroorganismen vom Abbau
der Kohlenwasserstoffe lebt. Im Labor konnten die Forscher nach-
weisen, dass die anaerobe oxidation von methan von einem
besonderen mikrobiellen Konsortium betrieben wird, das bei 50 °C
optimal arbeitet. sogar bis 70 °C ist die mikrobielle Gemeinschaft

Äusserlich unauffällig, genetisch beein-
druckend: Ein männliches Exemplar der
Batura-Kröte Bufo baturae (Foto: Matthias
Stöck).

Mikroskopische Aufnahme eines kettenför-
migen AOM-Konsortiums. Die methanoxi-
dierenden Archaeen sind in rot, die sulfatre-
duzierenden Bakterien in grün dargestellt.
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noch in der Lage, methan zu verarbeiten. Aus der Abbauge-
schwindigkeit von methan (Aom-rate) konnten sie eine Verdopp-
lungszeit der Aom-organismen von 68 Tagen bei 50 °C berechnen.
Die jetzt entdeckte Aom-Gemeinschaft besteht aus einer neuarti-
gen Gruppe von methan-oxidierenden Archaeen, die nahe mit der
bekannten Archeengruppe Anme-1 (Anaerobe methanabbauer)
verwandt ist, sowie sulfat-reduzierenden Bakterien. Die beiden
Partner bilden Aggregate von bis zu mehreren hundert Zellen.
manche leben in einer gemeinsamen, kettenförmigen Hülle
zusammen. Diese kettenförmige Art der Aggregation beobachte-
ten die Forscher zum ersten mal für Aom-organismen. Die Wis-
senschaftler haben damit gezeigt, dass die anaerobe oxidation
von methan nicht auf kalte und gemäßigte marine sedimente
beschränkt ist. Die Forscher wollen nun herausfinden, welchen
Beitrag die Konsortien zum globalen methanabbau liefern und
welche rolle sie für die geologische Gesteinsbildung spielen.

OriginalpublikationHoller, T. Et al. (2011) Thermophilic anaerobic oxidation
of methane by marine microbial consortia. ISME Journal. DOI: 10.1038/
ismej.2011.77

Bakterien steuern 
Naturstoff-Synthese 
in Pilzen
einem Forscherteam ist es gelungen, einen neuartigen steue-

rungsmechanismus für die synthese von naturstoffen zu finden.
Die Wissenschaftler konnten zeigen, dass bestimmte Bakterien in
der Lage sind, Veränderungen an den sogenannten Histonprotei-
nen im schimmelpilz Aspergillus nidulans auszulösen. sie führten
dazu, dass der Pilz mehrere neue substanzen bildete. mikroorga-
nismen sind eine wichtige Quelle für Arzneistoffe, insbesondere
für die meisten heute verwendeten Antibiotika. Um ihr großes
Potenzial zu erschließen, bedient man sich heutzutage bei der

unablässigen suche nach
neuen Wirkstoffen der
Genomanalyse. ein Blick
auf die gesamte geneti-
sche Information – das
Genom – eines Bakteriums
oder Pilzes offenbart dabei
häufig sogenannte schla-
fende Gene, die normaler-
weise nicht aktiv sind. Das
Jenaer Team aus mikrobio-
logen und naturstoff-For-
schern konnte bereits zei-
gen, dass die gemeinsame

Kultivierung eines Bodenbakteriums mit dem Pilz A. nidulans zu
Kommunikationsprozessen führt, in deren Folge solche schlafen-
den Gene aktiviert werden. Dies führte zur synthese mehrerer bei
diesem Pilz unbekannter naturstoffe, die möglicherweise als Wirk-
stoffe genutzt werden können. Unklar blieb jedoch, wie das Bakte-
rium diesen mechanismus in Gang setzt. Aktuelle Untersuchun-
gen führten die Forscher auf die spur der Histonproteine. Hierbei
handelt es sich um eiweißmoleküle im Zellkern, auf die die DnA
ähnlich einer spule aufgewickelt ist. Die auf der DnA befindlichen
Gene werden erst dann aktiv, wenn die dort befindlichen Histone
Acetylgruppen tragen. Die Acetylgruppen markieren wie ein klei-
nes signalfähnchen diejenigen Abschnitte der genetischen Infor-
mation, die in einer Zelle momentan aktiv sind. Für diese kleine
chemische modifikation der Histone sind bestimmte enzyme
zuständig, die als Acetyltransferasen bezeichnet werden. Die Wis-

senschaftler schalteten im experiment sämtliche Acetyltransfera-
sen nacheinander aus und beobachteten, ob der Kontakt zwi-
schen Pilz und Bakterium weiterhin zur Bildung der neuen stoffe
führte. Bei einer bestimmten Acetyltransferase, sie trägt die
Bezeichnung Gcne, war dies nicht mehr der Fall – für die Forscher
der Beweis, dass genau dieses enzym im „normalfall“ die schlafen-
den Gene zu aktivieren vermag. In weiterführenden biochemi-
schen experimenten konnte das Forscherteam diesen neu ent-
deckten mechanismus der Aktivierung von naturstoff-Genen
weiter aufklären. so ist das enzym Gcne tatsächlich genau an den
Genen zu finden, die für die synthese der neuen naturstoffe im Pilz
zuständig sind. Und dies nur dann, wenn sich A. nidulans in engem
Kontakt mit dem Bodenbakterium befindet. An anderen Genen,
deren Aktivität unabhängig von der Wechselwirkung beider
mikroorganismen ist, findet man es dagegen nicht. Die Forscher
konnten sogar zeigen, an welcher stelle am Histoneiweiß die
Acetylierung erfolgt.Die studie zeigt auch, dass an der Auseinan-
dersetzung unterschiedlicher organismen in der natur viele sub-
stanzen beteiligt sind, die auch für den menschen nützlich sein
können. Diese schatzkiste zu öffnen sei das Ziel weiterer Anstren-
gungen. Den schlüssel dazu halte man jetzt in der Hand, so die For-
scher. 

Originalpublikation Nützmann HW et al. (2011) Bacteria-induced natural
product formation in the fungus Aspergillus nidulans requires Saga/Ada-
mediated histone acetylation. Proc Natl Acad Sci U S A. 2011. doi: 10.1073/
pnas.1103523108.

Das Pflanzensterben 
hat viele Gründe
Unsere Pflanzen sind an die klimatischen Bedingungen ihres
jeweiligen standorts angepasst. Aufgrund der Klimaerwärmung
sind in den nächsten Jahren ein drastischer Temperaturanstieg
und lange Trockenperioden zu erwarten. Infolgedessen muss mit
einem erhöhten Pflanzensterben gerechnet werden, da sich die
Pflanzen im wahrsten sinne des Wortes noch nicht akklimatisiert
haben. Aus der erdgeschichte sind zwei große massensterben von
Pflanzen bekannt. eines fand vor etwa 250 millionen Jahren im
Perm statt, das zweite vor rund 200 millionen Jahren an der Grenze
zwischen Trias und Jura. Teilweise wurden bis zu 95 Prozent der
Pflanzen einer region ausgelöscht. Forscher versuchen daher, die
Folgen der klimatischen Veränderungen auf die Vegetation mög-
lichst genau vorherzusagen. Dazu benutzen sie sogenannte Dyna-
mische globale Vegetationsmodelle (DGVm), also Computersimu-

lationen, die Vorhersagen
über die reaktion der
Pflanzen auf veränderte
Um welteinflüsse wie hö -
here Temperaturen, ge rin -
ge niederschlagsmenge
und er höhten schädlings-
befall treffen können.
Diese Faktoren wurden
bisher nur einzeln be -
leuchtet und nicht als
zusammenhängendes
sys tem betrachtet. Die
unterschiedlichen mecha-

nismen, die zum Absterben einer Pflanze oder einer ganzen Pflan-
zenpopulation führen sind jedoch nicht unabhängig voneinander,
sondern eng miteinander verflochten. Beispielsweise hat ein mil-
der Winter zur Folge, dass die Larven von Insekten nicht erfrieren
und im nächsten Frühjahr ein ganzes Bataillon zur Attacke auf die

Einzelne Zellen von Streptomyces hygrosco-
picus schmiegen sich sehr eng an die Hyphen
des Schimmelpilzes Aspergillus nidulans
(Foto: HKI/FSU).

Abgestorbene Pinyon-Kiefer, die im Südwe-
sten der USA und im Norden Mexikos verbrei-
tet ist (Foto: Nathan McDowell).
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Zielorganismen bereit steht. Wenn dann noch ein übermäßig
heißer und trockener sommer dazu führt, dass die Pflanze nur
wenig Photosynthese betreiben kann und deshalb geschwächt ist,
haben die schädlinge leichtes spiel. Zwar stellt die Pflanze zuerst
das Wachstum ein und konzentriert sich auf ihre „teuren“ – sprich
mit hohem Kohlenstoff- und energieeinsatz verbundenen –
Verteidigungsmechanismen, doch irgendwann kann sie auch die
nicht mehr aufrechterhalten. Davon profitiert zum Beispiel der
Borkenkäfer, der schlimmste schädling der nördlichen Hemis-
phäre. Gesunde Bäume halten seinen Angriffen leicht stand und
wehren sich mit Harzabsonderungen, aber bei bereits gestressten
organismen haben die Käfer leichtes spiel. sie können sich dann in
den geschwächten Individuen so stark vermehren, dass kurze Zeit
später auch gesunde Bäume zum opfer ihrer Angriffe werden.
Auch geringe niederschlagsmengen und große Hitze sind im
Duett schädlicher als ihr soloauftritt es vermuten lässt. Bei
Trockenheit schließt die Pflanze ihre spaltöffnungen um der Was-
serverdunstung entgegenzuwirken. Dadurch wird aber gleichzei-
tig die Photosynthese behindert und es kann nur wenig Zucker
gebildet werden. Zunächst reagiert die Pflanze darauf mit einem
verlangsamten stoffwechsel und einer erhöhten speicherung der
noch vorhandenen Zuckerbausteine in Form von stärke. Die
Pflanze stellt also ihr Wachstum ein und spart für harte Zeiten.
Wenn jedoch außerdem zu wenig Wasser im Boden vorhanden ist,
dann füllen sich die Leitungsbahnen in der Pflanze mit Luft. Folg-
lich können weder nährstoffe aus dem Boden in die Pflanze noch
die restlichen Kohlenhydrate vom ort der entstehung an die orte
des Verbrauchs transportiert werden. Die Photosynthese wird wei-
ter reduziert und am ende dieses Teufelskreises sterben die Pflan-
zen entweder an Austrocknung oder schädlingsbefall. Zukünftige
experiment müssen unbedingt diese und andere Wechselwirkun-
gen betrachten um die reaktionen der Pflanzen auf neue Umwelt-
bedingungen richtig vorhersagen zu können. Außerdem brauche
man flächendeckende Beobachtungen um bisherige Hypothesen
überprüfen zu können. Wenn man die modellaussagen nicht mit
realen Daten verifiziert ist ein wahrer erkenntnisgewinn nicht
möglich.

Originalpublikation McDowell, NG et al. (2010) The interdependence of
mechanisms underlying climate-driven vegetation mortality. Trends in Ecolo-
gy and Evolution, 01. August 2011, DOI: 10.1016/j.tree.2011.06.003

Raus aus dem selben Topf
Die chinesische Weichschildkröte (Pelodiscus sinensis) ist ein selt-
sam anmutendes Tier: Ihr Panzer ist – wie der name schon sagt –
weich, der lange Hals so biegsam, dass er dem reptil sogar sicht
nach hinten bietet, und die rüsselartige nase gibt in flachen
Gewässern einen
prima schnorchel
ab. Weltweit gibt es
über 300 verschie-
dene schildkröten-
Arten, einen wei-
chen Panzer haben
nur rund 30 von
ihnen. statt eines
verknöcherten
Panzers haben die
bis zu gut 30 Zenti-
meter langen
Weichschildkröten
eine lederartige, biegsame Haut an rücken und Bauch. Die chi-
nesischen Weichschildkröten der Gattung Pelodiscus sind als
nahrungsmittel weltweit die ökonomisch wichtigsten schildkrö-

ten, mit einem jährlichen Handelsvolumen von mehreren hun-
dert millionen exemplaren. Vermutlich ist es 300 millionen
schildkröten, die jährlich in China auf den Tellern landen. Auf-
grund ihrer leichten Züchtbarkeit werden die reptilien auch häu-
fig als modellorganismus für embryologische und physiologi-
sche studien genutzt.

Traditionell wurde angenommen, dass nur die Art Pelodiscus
sinensis der Gattung angehört. nun hat ein Forscherteam mehrere
verschiedene genetische Linien in der Gattung Pelodiscus dentifi-
ziert, die unterschiedlichen Arten entsprechen. Besonders für die
Wissenschaft hat die entdeckung der verschiedenen genetischen
Linien eine enorme Bedeutung. Bisher wurden diese schildkröten
zwar als modell in vielen wissenschaftlichen Arbeiten verwendet,
aber keiner wusste, welche Art es denn war. Dies führte mitunter
zu erheblichen Widersprüchen oder nicht reproduzierbaren
ergebnissen, weil in verschiedenen Publikationen unterschiedli-
che Arten verwendet wurden. Für ihre Analyse untersuchten die
Wissenschaftler die DnA von zwei 180 Jahre alten Weichschildkrö-
tenpanzern aus dem Berliner museum für naturkunde. 

Die stark geschrumpften und vertrockneten Proben dienten
1834 dem deutschen Zoologen Arend Friedrich August Wiegmann
als Grundlage zur Beschreibung der Art Pelodiscus sinensis. Winzige
Gewebestücken wurden aus den Panzern entnommen und Teile
des erbguts der bestimmt. Vielversprechend ist hier vor allem die
Auswertung der mitochondrialen DnA, da diese im Vergleich zur
DnA des Zellkerns in wesentlich größerer Zahl vorliegt und so
erhaltungsprobleme gelindert werden. Der Versuch der DnA-
Gewinnung am ersten schildkrötenpanzer scheiterte leider voll-
ständig – zu alt und vertrocknet waren die Überreste des Tieres.
Aber am zweiten Panzer erzielte das Forscherteam einen vollen
erfolg. 

Die Auswertung der DnA-sequenzen lässt darauf schließen,
dass die Gattung Pelodiscus mindestens vier und nicht – wie bisher
angenommen – eine spezies enthält. mit den sequenzen aus dem
Berliner exemplar, das quasi der „Urmeter“ für die Art Pelodiscus
sinensis ist, konnte nun erstmals geklärt werden, welche der vier
Arten nun tatsächlich die „echte“ chinesische Weichschildkröte ist.
Und nicht nur für die Wissenschaft kann diese entdeckung von
Bedeutung sein, auch die schildkröten selber könnten davon pro -
fitieren. Derzeit sind alle Arten, die unter Pelodiscus sinensis

zusammengefasst
werden, von der
International Union
for Conservation of
nature and natural
resources (IUCn)
auf der roten Liste
als gefährdet ein-
gestuft. einige der
„neu entdeckten“
Arten könnten
aktuell aber schon
als stark oder hoch-
gradig gefährdet
eingestuft werden

und damit auch einen höheren schutz genießen. Aufgrund der
Forschungsergebnisse werden in Zukunft die verschiedenen
Arten – zumindest in der Wissenschaft – nicht mehr „in einen Topf
geworfen“, sondern genau benannt werden können.

Originalpublikation Stuckas, H & Fritz, U (2011) Identity of Pelodiscus
sinensis revealed by DNA sequences of an approximately 180-year-old-type
specimen and a taxonomic reappraisal of Pelodiscus species (Testudines:
Trionychidae). J Zool Syst Evol Res. doi: 10.1111/j.1439-0469.2011.00632.x

Typisches Gericht aus der Chinesischen Weichschild-
kröte Pelodiscus sinensis (Foto: Markus Auer,
Senckenberg).

Die Chinesische Weichschildkröte Pelodiscus sinensis
(Foto: Markus Auer, Senckenberg).
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Stellenmarkt

Institut für Experimentelle Genetik
Als europaweit führendes Forschungszentrum mit der Ausrichtung
"environmental Health", sind wir mitglied der Helmholtz Gemein-
schaft Deutscher Forschungszentren e. V. Ziel unserer Forschung ist
es, Gesundheitsrisiken für menschen frühzeitig zu erkennen, mecha-
nismen der Krankheitsentstehung zu entschlüsseln und Konzepte zur
Prävention und Therapie von erkrankungen zu entwickeln.

Für die German mouse Clinic des Instituts für experimentelle Genetik
suchen wir zum nächstmöglichen Zeitpunkt eine/n

Mediziner/in / Veterinär/in / 
Naturwissenschaftler/in 
für kardiologischen Screen (2011/1127)

Ihre Aufgaben
• Betreuung des kardio-vaskulären screens 

der German mouse Clinic
• Auswertung sowie wissenschaftliche evaluierung 

der erhobenen Daten
• Betreuung eigener Forschungsprojekte
• logistische organisation des Untersuchungsablaufes
• entwicklung und etablierung neuer Untersuchungsmethoden

(z.B. echokardiographie, eKG)

Ihre Qualifikation
• Hochschulabschluss mit Promotion
• wissenschaftliche Forschungstätigkeit mit mausmodellen 

ist wünschenswert
• Berufserfahrung im Bereich Ultraschall-Untersuchungen und
• Vorkenntnisse in der Auswertung von eKG-Daten 

sind wünschenswert
• ausgeprägte Teamfähigkeit
• sehr gutes englisch

Unser Angebot
• Tätigkeit in einem innovativen, zukunftsorientierten 

Unternehmen
• umfangreiches Fortbildungsangebot
• zunächst bis 31.05.2013 befristetes Arbeitsverhältnis 

und eine Vergütung nach TVöD (eG 13)

Das Helmholtz Zentrum münchen als Träger des Bayerischen Frauen-
förderpreises sowie des Total e-Quality Zertifikates strebt eine er -
höhung des Frauenanteils an und fordert deshalb qualifizierte Inter-
essentinnen auf, sich zu bewerben. schwerbehinderte werden bei
gleicher eignung bevorzugt.

Weitere Informationen über die GmC erhalten sie unter 
www.mouseclinic.de

Bitte senden sie Ihre Bewerbung bevorzugt per e-mail an:
Nadine Fischer
e-mail: nadine.fischer@helmholtz-muenchen.de
Telefon: 089 3187-4435

Helmholtz Zentrum München
Deutsches Forschungszentrum für 
Gesundheit und Umwelt (GmbH)
Institut für Experimentelle Genetik
Ingolstädter Landstraße 18 · 5764 neuherberg
(Veröffentlichungsdatum: 20.07.2011)

Institut für Experimentelle Genetik
Als europaweit führendes Forschungszentrum mit der Ausrichtung
"environmental Health", sind wir mitglied der Helmholtz Gemein-
schaft Deutscher Forschungszentren e. V. Ziel unserer Forschung ist
es, Gesundheitsrisiken für menschen frühzeitig zu erkennen, mecha-
nismen der Krankheitsentstehung zu entschlüsseln und Konzepte zur
Prävention und Therapie von erkrankungen zu entwickeln.

Die German mouse Clinic am Institut für experimentelle Genetik
sucht zum nächstmöglichen Zeitpunkt eine/n

Naturwissenschaftler/in 
oder Informatiker/in –
auch in Teilzeit möglich (2011/1234)

Ihre Aufgaben
• entwicklung von datenbankgestützten Webanwendungen
• entwicklung von messgeräte-schnittstellen und 

Datenvisualisierungskomponenten

Ihre Qualifikation
• abgeschlossenes master- oder Diplomstudium in einer naturwis-

senschaft oder Informatik
• langjährige Programmiererfahrung
• solide Kenntnisse aktueller Java-enterprise-Technologien
• gute Kenntnisse in Biologie, idealerweise 

mausgenetik/-zucht, LIms
• idealerweise: Kenntnisse in Linux, Perl, r, LaTeX
• selbstständige, gut organisierte Arbeitsweise 

und lösungsorientiertes Denken
• ausgeprägte Team- und Kommunikationsfähigkeiten

Unser Angebot
• Tätigkeit in einem innovativen, zukunftsorientierten 

Unternehmen
• umfangreiches Fortbildungsangebot
• zunächst bis 31.05.2013 befristetes Arbeitsverhältnis 

und eine Vergütung nach TVöD (eG 13)

Das Helmholtz Zentrum münchen als Träger des Bayerischen Frauen-
förderpreises sowie des Total e-Quality Zertifikates strebt eine
erhöhung des Frauenanteils an und fordert deshalb qualifizierte
Interessentinnen auf, sich zu bewerben. schwerbehinderte werden
bei gleicher eignung bevorzugt.

Bitte senden sie Ihre Bewerbung bevorzugt per e-mail an:

Dr. Holger Maier
e-mail: bewerbung-sd@helmholtz-muenchen.de
Telefon: 089 3187-4435

Helmholtz Zentrum München
Deutsches Forschungszentrum für 
Gesundheit und Umwelt (GmbH)
Institut für Experimentelle Genetik
Ingolstädter Landstraße 18 · 5764 neuherberg
(Veröffentlichungsdatum: 07.11.2011)
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Institut für Experimentelle Genetik
Als europaweit führendes Forschungszentrum mit der Ausrichtung
"environmental Health", sind wir mitglied der Helmholtz Gemein-
schaft Deutscher Forschungszentren e. V. Ziel unserer Forschung ist
es, Gesundheitsrisiken für menschen frühzeitig zu erkennen, mecha-
nismen der Krankheitsentstehung zu entschlüsseln und Konzepte zur
Prävention und Therapie von erkrankungen zu entwickeln. 

Die Cryo-unit des Instituts für experimentelle Genetik (deutscher
standort des europäischen maus mutanten Archivs, emmA) sucht
zum nächstmöglichen Zeitpunkt eine/n

Dipl.-Biologen/in (2011/1270)

Ihre Aufgaben
• organisation des Cryo/IVF-Labors
• etablierung und Betreuung der Genotypisierungs-Plattform
• emmA Kundenbetreuung bzgl ex- und Import

Ihre Qualifikation
• abgeschlossenes studium der Biologie oder Biotechnologie
• sicheres englisch in Wort und schrift
• fundierte Kenntnisse in gängigen molekularbiologischen 

Techniken
• erfahrung in der erstellung von Knock out mäusen/mausgenetik

und/oder im Bereich Kryokonservierung von Keimzellen 
wäre wünschenswert

• ausgeprägte Team- und Kommunikationsfähigkeiten 
ebenso wie eigenständiges Arbeiten

Unser Angebot
• Tätigkeit in einem innovativen, zukunftsorientierten 

Unternehmen
• umfangreiches Fortbildungsangebot
• zunächst bis 14.12.2013 befristetes Arbeitsverhältnis 

und eine Vergütung nach TVöD (eG 13)

Das Helmholtz Zentrum münchen als Träger des Bayerischen Frauen-
förderpreises sowie des Total e-Quality Zertifikates strebt eine er -
höhung des Frauenanteils an und fordert deshalb qualifizierte Inter-
essentinnen auf, sich zu bewerben. schwerbehinderte werden bei
gleicher eignung bevorzugt.

Bitte senden sie Ihre Bewerbung bevorzugt per e-mail an:

Dr. Susan Marschall
e-mail: bewerbung-sd@helmholtz-muenchen.de
Telefon: 089 3187-4435

Helmholtz Zentrum München
Deutsches Forschungszentrum für 
Gesundheit und Umwelt (GmbH)
Institut für Experimentelle Genetik
Ingolstädter Landstraße 18 · 5764 neuherberg
(Veröffentlichungsdatum: 16.11.2011)

In der Fakultät für Ingenieurwissenschaften und Informatik an der 
Uni Ulm sind zum nächstmöglichen Zeitpunkt mehrere stellen als

Wissenschaftliche/r Mitarbeiter/in 
(100% bzw. 50%, E13 TV-L)

im Bereich Bioinformatik/systembiologie zunächst befristet für 
3 Jahre zu besetzen. es besteht die möglichkeit der Verlängerung.

Das Aufgabengebiet umfasst schwerpunktmäßig:
• modellierung molekularbiologischer systeme
• Integrative Datenanalyse

Ihr Profil:
• Abschluss (master/Diplom)
• Fundierte Kenntnisse in den Bereichen Bioinformatik, 

systembiologie und statistik/Biostatistics
• Interesse sowohl an theoretischen Grundlagen 

als auch deren praktischer Implementierung
• Gute Programmierkenntnisse
• englischkenntnisse in Wort und schrift
• Kooperations- und Kommunikationsfähigkeit, Belastbarkeit 

und eine selbständige und eigenverantwortliche Arbeitsweise

Die Gelegenheit zur Promotion bzw. Habilitation ist gegeben.

Die Universität Ulm strebt eine erhöhung des Anteils von Frauen in
Forschung und Lehre an und bittet deshalb qualifizierte Wissen-
schaftlerinnen nachdrücklich um ihre Bewerbung. Bitte schicken sie
Ihre Bewerbung bis zum 15. Januar 2012 an

PD Dr. Hans A. Kestler  (hans.kestler@uni-ulm.de) 
Universität Ulm Fakultät für 
Ingenieurwissenschaften und Informatik 
Albert-einstein-Allee 11 · 89081 Ulm

Abonnieren Sie den
GENOMXPRESS.
www.genomxpress.de

Die Redaktion 
des GENOMXPRESS
wünscht allen Lesern
ein erholsames 
Weihnachtsfest und
einen guten Start 
ins Neue Jahr.
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Wir sind das größte Universitätsklinikum des nordens und der einzi-
ge maximal-versorger in schleswig-Holstein. mit mehr als 10.000 mit-
arbeiterinnen und mitarbeitern sind wir einer der wichtigsten Arbeit-
geber im Land. In mehr als 70 Kliniken und Instituten bieten wir das
gesamte spektrum der modernen medizin sowie universitäre For-
schung und Lehre mit der Christian-Albrechts-Universität zu Kiel und
der Universität zu Lübeck.

Im Zentrum Konservative medizin, am Institut für Klinische molekul-
arbiologie (IKmB), Campus Kiel ist zum nächstmöglichen Zeitpunkt
im rahmen eines DFG-Forschungsprojektes zur erledigung von Auf-
gaben für den genetischen Bereich folgende stelle für zunächst 2,5
Jahre zu besetzen:

1 BTA / MTLA

Das IKmB umfasst sechs verschiedene wissenschaftliche Plattformen
(DnA-/Biobanking-Labor, Genotypisierung, sequenzierung, mikro-
biologie, Zellbiologie und expressionsbiologie) mit zurzeit 21 mTLA
und BTA. Derzeit wird Verstärkung für den DnA-/Biobanking-Labor-
bereich gesucht:

Der schwerpunkt der Arbeiten liegt in der DnA-Isolierung aus
menschlichem Blut und vorbereitenden Arbeiten zur genetischen
Analyse der DnA, der Datendokumentation und organisation eines
molekularbiologischen Labors. Darüber hinaus werden auch Bioma-
terialproben wie z.B. Blutserum und –plasma im rahmen von For-
schungsprojekten aufgearbeitet und fachmännisch gelagert und
verwaltet. Als zentrales eingangslabor einer großen Biobank mit z.T.
vollautomatisierten Probenlagerstätten bildet dieser Laborbereich
die Grundlage für zahlreiche molekularbiologische Forschungsagen-
den des standortes. 

Der sichere Umgang im englischen ist erwünscht. Der/die Bewer-
ber/in sollte eine gute Teamfähigkeit mitbringen und Interesse am
gemeinschaftlichen Arbeiten haben. Weitere Qualifikationen sind
Lernbereitschaft und Zuverlässigkeit. Geboten wird ein lebendiges
Arbeitsumfeld mit den möglichkeiten zur Arbeit und Weiterbildung
an modernsten methoden der Genomforschung (z.B. robotergestütz-
tes DnA-Lager sowie DnA-Isolierungsmethoden).

Unter Berücksichtigung der persönlichen Voraussetzungen erfolgt
die eingruppierung bis zur entgeltgruppe 9 TV-UKn. Die wöchentli-
che Arbeitszeit beträgt die einer/s Vollbeschäftigten, zzt. 38,5
Wochenstunden, Teilzeitbeschäftigung ist möglich.

Bewerbungen schwerbehinderter werden bei entsprechender eig-
nung bevorzugt. Frauen werden bei gleichwertiger eignung, Befähi-
gung und fachlicher Leistung im rahmen der rechtlichen Bestim-
mungen vorrangig berücksichtigt.

nähere Auskünfte erhalten sie von 
Herrn Dr. Andreas rüther Tel. 0431 597-3724. 
Weitere Informationen über das IKmB und UKsH erhalten sie auch
unter www.ikmb.uni-kiel.de bzw. www.uksh.de.

Ihre Bewerbung mit aussagefähigen Unterlagen richten sie bitte
unter Angabe der Kennziffer K 120.16 / e 16 bis zum 31. Dezember
2011 an das

Universitätsklinikum Schleswig-Holstein
Arnold-Heller-str. 3, Haus 31, 24105 Kiel

Das Universitätsklinikum Bonn ist ein Krankenhaus der maximalver-
sorgung mit 1224 Planbetten. Unsere derzeit mehr als 4500 mitarbei-
terinnen und mitarbeiter übernehmen Aufgaben in Forschung, Lehre
und Krankenversorgung einschließlich Hochleistungsmedizin sowie
im öffentlichen Gesundheitswesen auf höchstem niveau.

Interessierten Bewerberinnen und Bewerbern bietet sich ein breites
spektrum an einsatzmöglichkeiten in den unterschiedlichsten Berei-
chen.

Im Institut für Humangenetik des Universitätsklinikums Bonn (Direk-
tor: Prof. Dr. m. nöthen) ist ab dem 01.02.2012 bis zum 31.07.2013 fol-
gende stelle zu besetzen:

Assistenzarzt/Assistenzärztin zur Weiterbildung
im Fach Humangenetik in Vollzeit

Die stelle ist zunächst auf 1 1/2 Jahre befristet mit option der Verlän-
gerung.

Aufgabengebiet: neben den Aufgaben in der Patientenversorgung
wird insbesondere die mitarbeit in unserem aktuellen Forschungs-
projekt zum erblichen Darmkrebs ohne Polyposis (HnPCC / Lynch-
syndrom) zur Tätigkeit gehören. Diese umfasst die neuaufnahme von
Patienten sowie die Anforderung, Auswertung und Dokumentation
klinischer Befunde der Betroffenen. Auf unserem umfangreichen
Patientenkollektiv basieren zahlreiche weiterführende Forschungs-
projekte, an denen eine aktive Beteiligung erwartet wird. Darüber
hinaus besteht die möglichkeit sich in der Lehre zu engagieren.

Ihr Profil: Wir suchen eine/einen engagierten, teamfähigen und wis-
senschaftlich interessierte(n) Arzt/Ärztin möglichst mit abgeschlos-
sener Promotion. Die stelle eignet sich sowohl für Berufseinsteiger als
auch für Kolleginnen/Kollegen mit Vorerfahrung auf dem Gebiet der
Humangenetik oder einem klinischen Fach und ermöglicht den ein-
stieg in eine wissenschaftliche Laufbahn. 

Wir bieten: Ärztliche mitarbeiter des Instituts sind in vollem Umfang
in die Patientenversorgung eingebunden. Die Ausbildung in der
Humangenetik umfasst die humangenetische Beratung im Bereich
der gesamten klinischen Genetik sowie die zytogenetische und
molekulargenetische Weiterbildung. Der Institutsdirektor besitzt die
volle Weiterbildungsermächtigung für das Gebiet Humangenetik.
Die Vergütung erfolgt nach TV-Ä.

Das Universitätsklinikum Bonn fördert die berufliche Gleichstellung
von Frauen und männern und fordert Frauen mit entsprechender
Qualifikation ausdrücklich zur Bewerbung auf. schwerbehinderte
Be werber/innen werden bei gleicher eignung bevorzugt berück -
sichtigt.

senden sie Ihre vollständigen Bewerbungsunterlagen an:

Prof. Dr. markus nöthen
Institut für Humangenetik
Universitätsklinikum Bonn
sigmund-Freund-str. 25 · 53105 Bonn
e-mail: assistenzarzt-humangenetik@uni-bonn.de
www.humangenetik.uni-bonn.de

Für nähere Auskünfte steht Ihnen 
Frau Dr. steinke, Tel. 0228/ 287-51017 gerne zur Verfügung.
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An der medizinischen Klinik, Abteilung Innere medizin III (schwer-
punkt: Kardiologie, Angiologie und Pulmonologie), ist im rahmen
eines drittmittelgeförderten Projektes die stelle einer/s

MTA / BTA (m/w)
ab sofort zu besetzen. Die stelle ist zunächst auf 1 Jahr befristet.

Aufgabengebiet und Vorraussetzung:
Für ein integratives molekularbiologisch/klinisches Wissenschafts pro -
jekt (Leiter Dr. B. meder; Leitung der Biobank Dr. Jennifer Franke)
suchen wir eine/n hochqualifizierte/n mTA/BTA (m/w). 

Die/der Bewerber/in sollte profunde Vorkenntnisse im Bereich der mo le -
kularbiologie, insbesondere der Genetik haben und bereits im Be reich
der klinischen Forschung/Patientenrekrutierung erfahrung haben. 

Die Arbeiten umfassen das management der Patientenrekrutierung,
Phänotypisierungsaufgaben, Bearbeitung von Biosamples (inkl. rnA,
DnA, Protein, metabolite) und Datenerfassung. ein verantwortungsvol-
ler Umgang mit Patientendaten und Proben ist daher ebenso wie sehr
gute Computerkenntnisse Voraussetzung. 

Die Vergütung erfolgt nach TV-UK/Drittmittel. 

Bitte richten sie Ihre schriftliche Bewerbung mit Abschlusszeugnis bis
zum 16.01.2012 an: 

Universitätsklinik Heidelberg Innere Medizin III
Frau Dr. Jennifer Franke, Im neuenheimer Feld 410, 69120 Heidelberg.

Wir stehen für Chancengleichheit. schwerbehinderte werden bei glei-
cher eignung vorrangig eingestellt.

Wir sind das größte Universitätsklinikum des nordens und eine der
größten Universitätsklinika europas. mit mehr als 10.000 mitarbeite-
rinnen und mitarbeitern sind wir der größte Arbeitgeber in schleswig-
Holstein. An mehr als 70 Kliniken und Instituten mit den medizinischen
Fakultäten in Kiel und Lübeck leisten wir die maximale Krankenversor-
gung sowie universitäre medizinische Forschung und Lehre im Lande.

Im Bereich der IT-Infrastruktur der Biobank popgen (www.popgen.de)
am Institut für experimentelle medizin ist zum nächstmöglichen Zeit-
punkt folgende stelle für zunächst 3 Jahre befristet zu besetzen. eine
sich anschließende stellenverlängerung wird im rahmen des Projek-
tes angestrebt: 

Mitarbeiter/-in im Bereich IT-Infrastruktur

Unser Team ist verantwortlich für die gesamte informationstechnische
Infrastruktur eines dynamischen netzwerkes lokaler Biomaterialban-
ken, welche über mehrere Institute verteilt sind und im rahmen eines
Großprojektes harmonisiert werden sollen. Dieses erfolgt in enger
Zusammenarbeit mit dem Institut für medizinische Informatik und
statistik.

Die Aufgabenbereiche umfassen im einzelnen u. a.:
• Konzeptionelle und aktive mitarbeit 

bei der Integration und Vernetzung 
heterogener Datenbanken in ein gemeinsames netzwerk

• Aufbau eines standardisierten Laborinformationsmanagement-
systems (LIms) und Implementierung von schnittstellenbeschrei-
bungen

• Zusammenführen von wissenschaftlichen Biomaterialproben in
einen gemeinsamen Biobankenverbund durch die migration exi-
stierender Datenbestände in ein gemeinsames LIms 

• Weiterentwicklung und technische Umsetzung bestehender 
Datenschutz-Konzepte 

• mitarbeit bei der Konzeption und Implementierung eines 
Data-Warehouse für Forschungsdaten

Sie besitzen:
• ein abgeschlossenes studium oder eine Berufsausbildung in den 

Bereichen (medizin-) Informatik bzw. Datenverarbeitung oder
haben 
sich entsprechende Fachkenntnisse erarbeitet

• sicheren Umgang im ms Windows und Linux Umfeld
• erfahrung in der Administration heterogener netzwerke 

und deren Protokolle (z.B. netBIos, smB)
• Ausgewiesene DBms-Kenntnisse (z.B. mssQL, oracle, oDBC) 
• einschlägige Programmiererfahrung (z.B. C, VB)
• vorteilhafterweise erfahrung im medizinischen DV-Umfeld (z.B. KIs,

LIms)
• gute englischkenntnisse (Wort und schrift)

ein ausgeprägtes Interesse an kontinuierlichem Lernen und ent-
decken sowie gute Team- und organisatorische Fähigkeiten werden
vorausgesetzt.

Die wöchentliche Arbeitszeit beträgt die einer/s Vollbeschäftigten, zz.
38,5 Wochenstunden, Teilzeitbeschäftigung ist möglich. Die eingrup-
pierung erfolgt je nach Qualifikation bis zur Vergütungsgruppe e13
TV-UKn.

Bewerbungen schwerbehinderter werden bei entsprechender eig-
nung bevorzugt. Frauen werden bei gleichwertiger eignung, Befähi-
gung und fachlicher Leistung im rahmen der rechtlichen Bestimmun-
gen vorrangig berücksichtigt.

nähere Auskünfte erhalten sie von Herrn Dr. rüther, Tel. 0431 597-
3724. 
Weitere Informationen über das UK s-H erhalten sie auch unter
www.uk-sh.de.

Ihre Bewerbung mit aussagefähigen Unterlagen richten sie bitte unter
Angabe der Kennziffer K120.11 bis zum 31. Dezember 2011 an das

Universitätsklinikum Schleswig-Holstein
Dezernat Personal (Haus 31)
Arnold-Heller-str. 3, 24105 Kiel
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The IPK is a large, internationally recognized centre of plant research that addresses problems
of modern biology with an emphasis on crop plants. our laboratories host an international
workforce that brings together a diversity of qualifications and scientific backgrounds. Current
research aims for the development of genetic and biotechnological tools and the compre-
hensive use of plant-genetic resources to optimise crop traits in sustainable agricultural plant
production. For this purpose, the IPK cooperates with many national and international uni-
versities and research institutions and enterprises. 

As a globally unique research institution of agricultural economics, the Leibniz Institute of
Agricultural Development in Central and eastern europe (IAmo) focuses primarily on the
penetrating processes of change, and the ongoing developments in the agricultural and food
economy in Central and eastern europe. By applying recent economic theories and research
methods, IAmo makes a substantial contribution towards the understanding of, and impro-
vement in, business ideas, processes of competition and innovation, structural and institutio-
nal change, the development of economic and regional policy measures, and living conditi-
ons in rural regions. 

The Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant research (IPK) and the Leibniz Institute
of Agricultural Development in Central and eastern europe (IAmo) are seeking qualified can-
didates for two

Doctoral Student Positions (m/f)
employment starting as soon as possible and is limited for 36 months, the payment is accor-
ding to part time job e13 TV-L.

Both positions will be funded within the newly founded “scienceCampus Halle - Crop-based
Bioeconomy”. Both PhD students will work on a project that analyses the potential of ant-
hocyanin accumulating cereals to provide a healthy diet. The project combines questions of
technological feasibility with consumer research on acceptance and willingness to pay for
such products.

PhD at the Leibniz Institute 
of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK)
identity figure: 25/11/11

In the biological research part, the PhD student will perform the phytochemcial analysis of
cereal mapping populations and derived diets from kernels. The influence of environmental
conditions on grain metabolite composition and the impact of anthocyanin contents on ger-
mination will be established. The applicant will participate in the PhD program of the IPK.

Required Qualifications and Experience
• outstanding master’s degree (or equivalent) in plant biology, 

biochemistry or related fields
• Knowledge in techniques for metabolite analysis such as HPLC-ms, GC-ms
• Practical experience in basic biochemical techniques
• Knowledge in plant genetics

PhD at the Leibniz Institute of Agricultural Development 
in Central and Eastern Europe (IAMO) 
identity figure: 26/11/11

The consumer research part of the project will be carried out by the Agricultural markets
department at IAmo. The project will focus on consumer surveys in Germany and russia and
will thus require travels to russia. moreover, the prospective PhD student will be involved in
the IAmo Graduate school.

required Qualifications and experience
• outstanding master’s degree (or equivalent) in agricultural/food 

economics, general economics, or a related discipline
• strong analytical skills, experience with econometric and statistical methods
• Proven interest in the project
• Proficiency in oral and written english or German language, additional asset: russian skills
• Ability to work independently as well as in a multicultural environment

equal opportunities exist for female and male applicants. Hence, qualified women are parti-
cularly asked to apply. A family-friendly environment is given. severely disabled people are
taken in preference when the same level of qualification is given.

send your complete and informative application inclusive cover letter illustrating your suita-
bility for the position of interest, a detailed curriculum vitae as well as names and addresses of
at least two referees (including telephone, fax numbers and email address) please up to 31st
December 2011 under information of the appropriate identity figure by mail to

Leibniz Institute of Pant Genetics 
and Crop Plant Research (IPK)
Franziska Gläser, Corrensstraße 3
06466 Gatersleben, Germany
www.ipk-gatersleben.de

and by email (subject: Job Application scienceCampus Halle) to
glaeser@ipk-gatersleben.de

Leibniz Institute for Agricultural
Development in Central and
Eastern Europe(IAMO)
Dr. ramona Teuber, Theodor-Lieser str. 2
06108 Halle, Germany
www.iamo.de

teuber@iamo.de
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