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,Wir sind nicht reine Theoretiker,
wir sehen auch die praktische
Arbeit und verknlipfen beides*




Das Innenleben der Riibe

Nomen est omen: der Bioinformatiker Heinz Himmelbauer residiert in luftiger Muth-
gasse -Hoh’ und in trauter Zwiesprache mit seinem Computer. Seit der Sequenzie-
rung des menschlichen Genoms 2001 ist die Bioinformatik als Begriff auch in der
breiteren Offentlichkeit angekommen. An der wissenschaftlichen Laufbahn Him-
melbauers lasst sich gut ablesen, wie rasant sich dieses Fachgebiet in den letzten
Jahrzehnten entwickelt hat. Der gebUrtige Oberdsterreicher, der ,,schon immer an
molekularen Grundlagen interessiert” war, studierte Biologie mit Spezialisierung auf
Genetik in Salzburg. ,Damals, in den friihen 80ern, war das die einzige Uni in Oster-
reich die so etwas anbot", erzahlt er.

In Osterreich war es dem jungen Wissenschaftler erst einmal zu eng. Er arbeitete an
einem Krebsforschungsinstitut in London und hat dort seine Dissertation geschrie-
ben. Danach folgten zwei Jahre in Princeton, USA, ab 1995 arbeitete Himmelbauer
in Berlin und befasste sich als Leiter einer Arbeitsgruppe mit Mausgenomik. Von
der Maus wechselte er zum Fischmodell und ist nun seit 12 Jahren in der Pflanzen-
genomik gelandet.

Die Zuckerrlbe ist in mehrfacher Hinsicht interessant fiir die Forschung. Zunachst ist
sie eine Pflanze von wirtschaftlicher Bedeutung. 25 Prozent des in der Welt produ-
zierten Zuckers stammen aus der Zuckerrtbe. Man hat mit der Erforschung von Beta
vulgaris in der Arbeitsgruppe Himmelbauer schon begonnen, bevor es die moderne
Sequenzierung gab. ,,Durch die schnelle Entwicklung sind diese Anfange sozusagen
Uberrollt worden; man konnte die Ergebnisse aber dennoch duBerst gewinnbringend
in die anschlieBende Sequenzierung des Zuckerriibengenoms einbringen®.

Warum sequenziert man eine Pflanze? Mit der Genomsequenzierung kann man
dem ,Bauplan® einer Spezies ziemlich nahekommen, auch wenn es innerhalb der
Art verschiedene Varietaten gibt. Dass die rote Bete mit der Zuckerribe verschwis-
tert ist, kann nicht Uberraschen, sieht sie doch wie ein Ribe aus, aber dass auch
Mangold eine Ribenvarietat ist, wirkt schon erstaunlicher, wenn man nur vom Pha-
notyp, das heiBt, wie etwas auBerlich aussieht, ausgeht.

,Wir wissen noch nicht genau, wie diese Unterschiede zustande kommen®, erklart
Himmelbauer. ,Innerhalb der Art war jedenfalls die zlichterische Selektion wirksam.
Man versucht nun herauszufinden, welche Gene davon betroffen sind. Die Bereiche,
die in unterschiedlichen Sorten gleich sind, sind die, die selektiert wurden. Das ist
bei der Zuckerrlibe besonders auffallig. Die Pflanze bliht im zweiten Jahr; sie hat
also einen zweijahrigen Lebenszyklus, im Gegensatz zu den Wildriben, die zumeist
einjahrig sind und im selben Jahr keimen und blihen. Die Eigenschaft ,Einjahrigkeit’
war bei den Zuchtern unbeliebt, da sie an der Ribe und nicht an der Blite interes-
siert sind. Also wurde diese Eigenschaft herausselektiert. Fir einen Bioinformatiker
hat diese Selektion deutlich sichtbare Spuren im Genom der Zuckerribe hinterlas-
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,»,Bei Wildriben gibt es viele
Krankheitsresistenzen die man
in die Zuckerriiben
hineinziichten kénnte*




sen. Um Zusammenhange besser zu verstehen, muss man sich auch die Stamm-
form, also die Wildrliben, anschauen. Zum Beispiel die Beta maritima, die, wie ihr
Name sagt, an MeereskUsten des Baltikums, am Atlantik und im Mittelmeerraum
vorkommt und salztolerant ist. Wir haben 250 unterschiedliche ,Herklinfte’ von Beta
maritima aus Repositorien bezogen und untersuchen jetzt ihre Genome. Das ist
auch von wirtschaftlichem Interesse, denn bei diesen Wildriben gibt es viele Krank-
heitsresistenzen die bedeutsam werden kénnen, weil man diese in die Zuckerriiben
hineinztchten kénnte®. Im Rahmen eines Projektes der FFG, das heuer angelaufen
ist, werden die Genome von 250 Zuckerriiben und 250 Wildrtben verglichen. Dabei
kommen derart umfangreiche Datenmengen zustande, die sich ein Laie gar nicht
vorstellen kann. Zur Bearbeitung und Interpretation der Sequenzdaten braucht man
deshalb Hochleistungsrechner, wie beispielsweise den am Biotechnologie-Depart-
ment der BOKU aufgebauten Rechencluster. Die in diesen Genomen enthaltenen
Varianten werden ermittelt, alle Riben miteinander verglichen und die identischen
Bereiche angeschaut. Bei vielen Genen wei man ja schon, welche Rolle sie in der
Pflanze erfullen. Genfunktionen bleiben wahrend der Evolution erhalten; man kann
die Erkenntnisse, die anderswo an intensiv beforschten Modellpflanzen wie der
Ackerschmalwand (Arabidopsis) erzielt wurden, auf die Zuckerriibe Ubertragen.”

Die Sequenzdaten an sich kénnen heutzutage billig erstellt werden. Sie zu ana-
lysieren muss man lernen. Kenntnisse in Bioinformatik sind in den Lebenswissen-
schaften unverzichtbar. Daher gibt es auch schon im Bachelorstudiengang Lebens-
mittel- und Biotechnologie eine entsprechende Vorlesung. Himmelbauer wird dazu
auch Ubungen einfiihren. Welche Eigenschaften braucht ein Bioinformatiker auBer
seinem Fachwissen? Himmelbauer: ,Man muss gern am Rechner arbeiten und darf
nicht allzu quirlig sein. Man muss imstande sein, sich einen sehr genauen Arbeitsab-
lauf zurechtzulegen. Man muss aus dem Datenrauschen wo es sehr viele Fehlerquel-
len gibt, die richtigen Informationen herausfiltern kdnnen. Man braucht Verstandnis
flr die Molekularbiologie, man muss wissen, was im Labor passiert. Wir sind nicht
reine Theoretiker, wir sehen auch die praktische Arbeit und verkntpfen beides”.
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