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Die Fiille der Proteine ordnen

Swiss-Prot speichert, organisiert und analysiert die Riesultaté‘tausender Forschungsgruppen
auf der ganzen Welt. Dadurch lassen sich neu entdeckte und békannte Proteine miteinander ver-
gleichen — ein grosser Gewinn fiir die Forschung. text:Patrick Roth; llustrationen: Andreas Gefe:. -

Abb. 1 Mit Hilfe biochemischer und optischer
Verfahren ermitteln Wissenschaftlerim Labor
die charakteristische Abfolge der Amino-
sduren eines neu entdeckten Proteins. Sie
bestimmen dessen raumlichen Aufbau und
untersuchen, welche Stelle des Proteins mit
anderen Molekiilen interagiert, seine Wech-
selwirkungen mit anderen Proteinen etc.

Abb. 2 Tausende von Forschungsgruppen
aus den Bereichen Biologie, Biochemie,
Pharmazie, aber auch Medizin sowie aus
verwandten Fachgebieten entdecken und
erforschen weltweit neue Proteine. lhre
Erkenntnisse werden in wissenschaftlichen
Journalen publiziert.

Abb. 3 Nun beginnt die Arbeit der Wissen-
schaftler von Swiss-Prot: Sie ibernehmen die
Daten eines Proteins aus den Publikationen
und stellen sie Forschern weltweit in der
geordneten Form von Swiss-Prot auf dem
Internet zur Verfligung. Dies ist sowohl Kopf-
als auch Handarbeit—in den wenigsten Fallen
werden die neuen Erkenntnisse direkt von
den Forschern an die Datenbank tibermittelt.

Abb. 4 Swiss-Prot ist eine annotierte, d.h. mit
zusatzlichen Informationen und Kommenta-
ren versehene Datenbank. Sie enthalt neben
der Aminosdurenabfolge und Literaturrefe-
renzen auch Informationen tiber Struktur und
Funktion der Proteine. Zusatzlich stellt Swiss-

Nach der «Kartografierung» aller Gene einer
Art (Genom) verlagert sich die bioinformati-
sche Arbeit auf Fragen der Proteomik. Dieser
Forschungszweig befasst sich mit Struktur
und Funktion von Proteinen. Die Proteomik
liefert wichtige Erkenntnisse fur Pharmazie
und Medizin, zum Beispiel wie ein Medikament
aufverschiedene Proteine wirkt oder welche
Erkrankungen durch fehlerhafte Proteine
ausgelost werden. Anhand der Aminosauren-
abfolge in Proteinen konnen auch die evolutio-
nare Entwicklung und derVerwandtschaftsgrad
heutiger Lebewesen abgeleitet werden.

Prot auch Software fiir die Analyse und den
Vergleich von Proteinen zur Verfligung. Die
Daten werden regelmassig mit Informationen
aus neueren Publikationen und Reviews
erweitert und aufgefrischt.

Abb. 5 Dank Swiss-Prot sind Wissenschaftler
weltweitin der Lage, die Aminosduresequenz
eines neu gefundenen Proteins mit der
Abfolge aller bislang bekannten Eiweisse zu
vergleichen. Wird eine Ubereinstimmung
gefunden (z.B. mit einem bekannten Protein
der Hausmaus), liefert dies Hinweise tiber
Struktur und Funktion des neuen Eiweisses,
die durch gezielte Tests auf ihre Richtigkeit
tiberpriift werden konnen.
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