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Einleitung

iiber ein biologisch

Proteomik ist eine der sich schnell entwickelnden ,Omics“-Methoden fiir systembiologische Ansitze, die eine System auf P bietet. Proteomik wird sowohl in der roten Biotechnologie

als auch in der weiflen ie weit verbreitet
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Methodik, Ausstattung und Workflow

Generell werden in der Proteomik zwei grundlegende Strategien zur Analyse komplexer Proteinproben unterschieden: der gelbasierte und der gelfreie Ansatz. Fiir den gelbasierten Ansatz wird die zweidimensionale Gelelektrophorese (2D
PAGE) am hiufigsten benutzt. In Kombination mit MALDI-TOF MS, kann diese klassische Methode zur hochauflésends Txennung und hli d
technischen Entwicklung hat jedoch die Gel-freie Methodik, die auf die moderne Flissigkeitsch I (LC-MSMS) basiert, immer mehr an Bedeutung gewonnen. Die beiden Methoden wurden bereits in unserem

von bis zu tausend Proteinen verwendet wird. Wegen der rasanten

Institut etabliert.
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Anwendung

Wir verfiigen iber langjihri b in der dung der 2D-Technik zur I hiedener Mik ismen. Dabei wurden hauptsichlich mikrobielle Systeme wie Kiebsiella pneumoniae und Bacillus megaterium

hinsichtlich ihrer hselregulation und ktionen im hang mit der Ilung von jeweils 1,3-Propandiol und einer rekombi heterologen Glucosyl ht. Dabei wurden wichtige Kenntnisse zur

gezielten Optimierung von Produktionsstimmen und/oder P g

Seit Anfang 2009 wurde die 2-D PAGE-basierte Proteomik auch im Rahmen eines BMBF- biologieverbundprojektes zur U h der irk eines Biofilm-inhibi auf das dbakteri ‘mutans

angewendet. Die gelfreic LC-MSMS Methode, dic fir das Erfassen hydrophot brabprotei lisslich ist, wurde auch zur Identifizierung von potentiellen Targets des Inhibitors an Zelloberfliche herangezogen.

Suche: Biete:

Tnteressants| Eragestellungen! und | Projekipactmer fi= GE Healtheare zwei-Dimensionale Gelelektrophorese System

4 Gelbasierte und Gelfreie Proteomanalyse Dionex RSLC nano System/Bruker maxis Impact Q-TOF System (nanoHPLC-MS/MS)

* Analyse (e Dionex Ultimate 3000 System/Bruker amaZon ITP-ETD System (HPLC-MS/MS)

**Metabolomanalyse mittels HPLC-MS/MS
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