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Genomik des Ubergangs - vom ,Ich* zum ,Wir*

Erstes Genom einer sozialen Amdbe - Dictyostelium discoideum - veroffentlicht

Soziale Amdben sind eine Gruppe von Bodenmikroorganismen an der Grenze zwischen einzelligem und
vielzelligem Leben. Bei Nahrungsknappheit bilden bis zu 100.000 einzellige Amdben einen vielzelligen
Verband, der sich letztendlich in einen Fruchtkérper umformt, in dem sich Zellen (Stielzellen) opfern, um
das Fortbestehen der anderer Zellen als Sporen zu sichern. Evolutionar betrachtet reicht die
Entwicklungslinie der sozialen Amdében bis an die Basis der Aufspaltung in Planzen, Pilze und Tiere und
kann deshalb die Urspriinge der Entwicklungsgeschichte komplexer Lebensformen beleuchten. Im
biomedizischen Labor ist ein Vertreter dieser Gruppe - Dictyostelium discoideum - seit mehr als 50 Jahren
Modellorganismus fur die Erforschung grundlegender zell- und entwicklungsbiologischer Fragestellungen,
wie Zellbewegung, Signallibertragung, Differenzierung und ,programmierter* Zelltod.

Wissenschaftlern des Instituts fiir Biochemie | der Medizinischen Fakultét der Universitat zu Kéln und des
Instituts fir Molekulare Biotechnologie (IMB) in Jena und ist es nach mehrjahriger Arbeit gelungen,
gemeinsam mit Gruppen aus den USA und UK das Genom von Dictyostelium discoideum zu entziffern. In
Rahmen der Initiative der Deutschen Forschungsgemeinschaft (DFG) "Sequenzierung von Genomen
kleiner Organismen" haben die deutschen Forscher mehr als die Halfte des rund 34 Millionen Bausteine
umfassenden Genoms analysiert.

Obwohl einhundert mal kleiner als das des Menschen, fanden die Forscher im D. discoideum Genom
etwa 12.500 Gene. ,Wahrend wir uns im Verlauf des Human-Genom-Projekts mit immer Kkleiner
werdenden Genzahlen konfrontiert sahen, ist die eigentlicher Uberraschung bei D. discoideum die
unerwartet hohe Zahl von Genen. Der Mensch hat nicht einmal doppelt so viel., meint Dr. Gernot
Glockner, Leiter des Dictyostelium-Projekts am IMB. Diese grof3e Zahl von Genen spiegelt offensichtlich
die komplexen Anforderungen sowohl des Lebensraums als auch der mehrzelligen Phase des
Lebenszyklus der Amdbe wieder. Auffallend viele Gene sind fur die Produktion und den Export
niedermolekularer Substanzen verantwortlich, die der Erndhrung, Abwehr von Feinden und
Kommunikation zwischen Dictyostelium-Zellen dienen kénnten.

Die Analysen zeigen, dass wesentliche Bestandteile der Zellmaschinerie, wie sie in komplexeren
Organismen gefunden werden, schon in dieser relativ einfachen Lebensform vorhanden sind. Eine
Proteom-basierte Stammbaumanalyse belegt, dass die Abtrennung der sozialen Amében nach der
Pflanze-Tier-Verzweigung aber vor der Pilz-Tier-Aufteilung erfolgt ist. Damit scheint das Genom des
gemeinsamen Urahnen facettenreicher gewesen zu sein, als bisher angenommen, und D. discoideum
mehr von dieser Vielfalt des Ur-Genoms bewahrt zu haben, als jeweils Pflanzen, Tiere oder Pilze.

Die nahezu vollstdandige Genomsequenz erhdht die Attraktivitdt von D. discoideum als biomedizinisches
Modell. ,Wir haben nun die Mdglichkeit, modernste genomweite Chip-basierte Analyseverfahren zu
entwickeln.”, meint Dr. Ludwig Eichinger vom Institut fur Biochemie | der Medizinischen Fakultat der
Universitat zu Kdln und Koordinator des DFG-Projekts. Solche Verfahren sind bei der Verwendung von
D. discoideum als Infektionsmodell fiir die Erforschung der molekularen Ursachen der Legionarskrankheit
und anderer opportunistischer Krankenhausinfektionen von gréf3tem Interesse. Besondere Bedeutung
wird D. discoideum auch flur die Charakterisierung derjenigen menschlichen Gene erlangen, deren
Funktion noch véllig unbekannt ist und/oder deren Veranderungen Krankheiten verursachen, die aber in
anderen einzelligen Modellorganismen nicht mehr vorhanden sind. Im Zusammenhang mit beim
Menschen krankheitsverursachenden Wiederholungen von einzelnen Eiweibausteinen fallt auf, dass im
D. discoideum-Genom solche Verdnderungen am haufigsten im Vergleich zu allen andern derzeit
bekannten Genomen gefunden wurden. Ein zuklnftiges Verstandnis, wie D. discoideum diese
Eiweildmotive toleriert, kdnnte zu neuen Therapieansétzen beim Menschen fihren.

Diese und weitere Ergebnisse des Internationalen Dictyostelium-Genom-Sequenzier-Konsortiums siehe:
Eichinger et al. (2005) The genome of the social amoeba Dictyostelium discoideum. Nature 435:43-57.



Kontakte:

Dr. Gernot Gldckner

Genomanalyse,Institut fir Molekulare Biotechnologie (IMB),
Beutenbergstr. 11, 07745 Jena

Tel: (03641) 65 6440

Fax: (03641) 65 6255

E-Mail:: gernot@imb-jena.de

Dr. Ludwig Eichinger und Prof. Dr. Angelika A. Noeg el

Institut fur Biochemie | der Medizinischen Fakultat der Universitat zu Kéln
Joseph-Stelzmann-Str. 52

50931 Koln

Tel.: 221-478-6980

Fax: 0221-478-6979

E-Mail: noegel@uni-koeln.de, ludwig.eichinger@Uni-Koeln.DE




