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NUTZPFLANZENFORSCHUNG

PROTEOM-ATLAS DER 100
WICHTIGSTEN PFLANZEN

Pflanzen stellen die Nahrungsgrund-
lage praktisch allen Lebens auf der
Erde dar und sind ein besonders be-
deutender Ansatzpunkt im Kampf
gegen den globalen Klimawandel.
So haben sich etwa proteinreiche Le-
bensmittel pflanzlicher Herkunft zu
einem globalen Megatrend entwickelt,
der immer wichtiger wird, um die Er-
ndhrung einer weltweit wachsenden
Bevolkerung zu gewdhrleisten, ohne
dabei das Klima weiter zu schadigen.
Waéhrend das Wissen iiber pflanzliche
Genome in den vergangenen Jahren
drastisch gestiegen ist, weil man nach
wie vor wenig iiber die Proteome der
meisten Nutzpflanzen. Dabei sind es
gerade Proteine, die einer Pflanzen-
zelle ihre Identitdt und Funktion ver-
leihen und so die landwirtschaftlich
relevanten Eigenschaften wie Ertrag,
Hitze-, Kdlte- und Trockenresistenz
oder Resilienz gegeniiber Krankheits-
erregern festlegen.

INTERNATIONALE INITIATIVE

Um diese Wissensliicke zu schlieflen,
wurde kiirzlich eine internationale
Initiative ins Leben gerufen, in der
Forscher von allen Kontinenten zu-
sammenarbeiten, um die Proteome
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der weltweit 100 wichtigsten Nah-
rungspflanzen zu kartieren. Damit
soll der weltweiten Wissenschaftsge-
meinschaft ein wichtiges grundlegen-
des Werkzeug in die Hiande gegeben
werden, mit dem Nutzpflanzen besser
erforscht werden konnen. Fiir diesen
Atlas generieren die Partner der welt-
weiten Initiative hochqualitatives Pro-
benmaterial aus vielen Geweben. Ziel
ist die moglichst vollstandige Kartie-
rung des Proteoms jeder Pflanze. Pro-
teine werden iiber einen universellen
und automatisierten Prozess aus den
Geweben extrahiert und mittels mor-
dernster quantitativer Massenspektro-
metrie (LC-MS/MS) analysiert. Inno-
vative Bioinformatik-Software kommt
zum Einsatz, um die Pflanzengenome
fiir Protein-kodierende Gene weiter zu
annotieren.

FORDERUNG DES NACHWUCHSES

Um diese Mammutaufgabe bewalti-
gen zu konnen, hat sich an der Tech-
nischen Universitiat Miinchen (TUM)
ein interdisziplindres Expertenteam
aus den Bereichen Pflanzenbiologie,
Proteomforschung und Bioinforma-
tik zusammengefunden und bildet
die ,Crop Proteome Engine” (s. Abbil-
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Ein Proteom-Atlas der 100 weltweit wichtigsten Nutzpflanzen fiir die Erndhrung der Mensch-
heit. Das Pflanzenmaterial wird von mehr als 30 internationalen Partnern zur Verfligung
gestellt. Promovierende werden global rekrutiert und kommen als Teil der Crop Proteome En-
gine in Freising zusammen, um gemeinsam den Atlas zu erstellen. Ein weiteres Ziel ist es, die
Nachwuchswissenschaftler zu ermutigen, sich als weltweite Botschafter fiir die Wissenschaft
und internationale Zusammenarbeit zu engagieren.
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TERMINE

31. Juli bis 6. August, Brixen/
Bressanone (IT)

14" Sommerschool

»2Advanced Proteomics”
www.proteomic-basics.eu

14. bis 18. August, Cambridge,
Mass. (USA)

14 International Syposium on
Mass Spectrometry in the Health
and Life Sciences
https://www.asbmb.org/meetings-
events/mass-spectrometry-2022

dung). Mithilfe eines internationalen
Doktorandenkollegs des Elitenetz-
werks Bayern wird 18 exzellenten
Promovierenden die Moglichkeit ge-
geben, alle Bereiche der Crop Proteo-
me Engine — vom keimenden Samen,
iiber die Massenspektrometrie bis
zur Datenanalyse — kennenzulernen.
Dartiber hinaus durchlaufen alle ein
360°-Trainingsprogramm, das sie auf
Fiihrungsaufgaben in Wissenschaft,
Industrie und Gesellschaft vorzu-
bereitet. Dieses visiondre Projekt
wird das Wissen tiber Pflanzenpro-
teome drastisch erhéhen. Die ermit-
telten Daten werden weltweit und
frei Giiber das Portal ProteomicsDB
(www.proteomicsdb.org) zugdnglich
sein.
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