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Erbgut eines Anammox-Bakteriums entschlisselt

Genompuzzle fir
(Bio-)Informatiker

Ein euro;ot':iisches Forscherteam, darunter Wissenschaftler
der TUM-Lehrstiihle fir Genomorientierte Bioinformatik
(Prof. Werner Mewes) sowie fiir Rechnertechnik und
Rechnerorganisation - Parallelrechnerarchitektur (Prof.
Arndt Bode), hat das Erbgut eines ganz besonderen
Bakteriums aufgeklart. Die Mikrobe ist ein Vertreter
der Anammox-Bakterien, der weltweit bedeutendsten
biologischen Erzeuger des atmosphérischen Stickstoffs.
Sechs Jahre lang daverte die Sisyphos-Arbeit; da das
Bakterium sich im Labor nicht in Reinkultur ziichten
lasst, mussten die Wissenschafter sein Erbgut aus einer
Probe zusammensetzen, die auch eine Vielzahlkande-
rer Bakterien enthielt, und aus mehr als®260 Millionen
Nukleotiden die richtigen vier Millionen zuordnen. Die
Fachzeitschrift »Nature« berichtete im April 2006 iber
die Studie.

* Nature 440, 790-794




Der Name Anammox ist Pro-
gramm und steht fir Anae-
robe Ammonium-Oxidation: Die Ein-
zeller besitzen die einzigartige Fa-
higkeit, in sauerstoffarmen Umgebun-
gen Ammonium und Nitrit zu gas-
formigem  Stickstoff abzubauen.
Schon 1977 postulierte der Wiener
Physikochemiker Engelbert Broda
die Existenz solcher damals noch
unentdeckten Bakterien. Unter Mikro-
biologen war diese Hypothese je-
doch lange Zeit heftig umstritten.
Erst 1999 identifizierten holléndische
Forscher einen Mikroorganismus,
der tatséchlich mit Hilfe dieser vor-
mals bei keinem anderen Lebewe-
sen beobachteten Stoffwechselleis-
tung leben konnte. Kurz darauf wur-
de erstmals ein Anammox-Bakterium
mit Hilfe molekularer Methoden in
einer Klaranlage direkt nachgewie-
sen und Kuenenia stuttgartiensis ge-
nannt. Prof. Michael Wagner von der
Universitat Wien initiierte daraufhin
das Projekt zur Analyse des Ge-
noms. Heute weif’ man, dass die rét-
selhaften Anammox-Bakterien in
groBBer Zahl im Meer vorkommen
und Uber die Halfte des atmosphéri-
schen Stickstoffs produzieren.

Mit der Bestimmung und dem
Zusammensetzen von mehr als 98,5
Prozent der Nukleotide des Genoms
von Kuenenia stuttgartiensis konnte
die Untersuchung mit Hilfe der Bio-
informatik nun erfolgreich abgeschlos-
sen werden. Verantwortlich fir Ver-
arbeitung, Management und Infer-
pretation der enormen Datenmenge
waren Bioinformatiker des am TUM-
Wissenschaftszentrum Weihenste-
phan (WZW) angesiedelten Lehrstuhls

fir Genomorientierte Bioinformatik

Anammox-Bakterien (rot) im Biofilm einer
Kléranlage, nachgewiesen mit fluoreszie-
renden Gensonden;

Grin: Nicht-Anammox Bakterien.
Abbildung: Michael Wagner

gemeinsam mit Kollegen des GSF-
Forschungszentrums fir Umwelt und
Gesundheit, Neuherberg. Um die
Anammox-Gene aus den grof3en Da-
tenmengen auslesen und identifizie-
ren zu kdnnen, entwickelten die GSF-
Wissenschaftler eine spezielle Soft-
ware. Die Analyse der Genfunktio-
nen erfolgte in Neuherberg und am
WZW. Mit rund 5000 Genen ist
das Genom der Einzeller wesentlich
gréBer als urspringlich angenom-
men. Doch schlieBlich handelt es sich
um erstaunlich komplexe, physiolo-
gisch sehr vielseitige Bakterien. So
kénnen sie eine Vielzahl unterschied-
licher Verbindungen als Energiequel-
le nutzen und sogar Metalle wie Man-
gan oder Eisen reduzieren, die vor
allem in den marinen Anammox-Ha-
bitaten hdufig sind. Besonders exclu-
siv: Die Bakterien produzieren bei
der Anammox-Reaktion als freies
Zwischenprodukt Hydrazin, einen
bevorzugt zum Raketenantrieb ver-
wendeten Brennstoff. Gegen diese
hochgiftige Substanz schiitzen sie ih-
re empfindlichen Zellbereiche durch
einzigartige, dichte Membranen,
die im Zellinneren die gefdhrlichen
Reaktionsréume umschlieBen.

Am Institut fir Informatik der
TUM in Garching berechnete Dr. Ha-
rald Meier aus der im Genom ent-
haltenen Information Stammbd&ume
der Mikroben und kam dabei zu
Uberraschenden Erkenntnissen Uber
deren Evolutionsgeschichte. So zeig-
te sich, dass die Anammox-Bakterien
relativ nah mit den Chlamydien ver-
wandt sind, die zu den am weites-
ten verbreiteten Krankheitserregern
beim Menschen gehdren. Zudem er-
gab die phylogenetische Analyse:
Anammox-Bakterien zéhlen zur Grup-
pe der Planktomyceten, deren Ver-
treter bei geméaBigten Umwelttempe-
raturen wachsen und vor einigen Jah-
ren als mogliche Vorfahren der Bak-
terien im Gesprdach waren. »Die auf-
wendig gerechneten Stammbd&ume
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unterstiitzen diese These nicht, son-
dern starken die Vorstellung von ei-
nem Vorfahren, der in einer heiflen
Umgebung auf der Erde gelebt hatx,
erklart Meier. »Nur durch den Ein-
satz von phylogenetischen Analyse-
programmen der neuen Generation
auf leistungsfahigen Parallelrechnern
wie dem INFINIBAND-Cluster am In-
stitut konnten wir die Daten in ver-
ninftiger Zeit prazise analysieren.«

Harald Meier,
Thomas Rattei

Dr. Harald Meier

Lehrstuhl fir Rechnertechnik und Rechnerorganisation -

Parallelrechnerarchitektur
Tel.: 089/289-19476
meierh@in.tum.de

Dr. Thomas Rattei

Lehrstuhl fir Genomorientierte Bioinformatik

Tel.: 08161/71 2132
t.rattei @wzw.tum.de

TUTI Mitteilungen 3-2006




