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ó Für das neue Schwerpunktprogramm
„Kleine Proteine in Prokaryoten, eine unbe-
kannte Welt“ stellt die DFG einem interdiszi-
plinären nationalen Forschungskonsortium
sechs Millionen Euro für die kommenden drei
Jahre zur Verfügung.

Ein bislang wenig bearbeitetes For-
schungsfeld in der Welt der Bakterien und
Archaeen soll im Rahmen des Schwer-
punktprogramms neu erschlossen werden.
Um die vielseitigen Stoffwechselleistungen
der Prokaryoten vollständig zu verstehen
und ihre metabolischen Fähigkeiten auszu-
schöpfen, muss man das biochemische
Repertoire und die zellulären Prozesse genau
kennen. Im Mittelpunkt des neuen Schwer-
punktprogramms stehen daher die Rolle und
die molekularen Mechanismen besonders
kleiner Proteine der Prokaryoten: die bisher
wenig erforschten μ-Proteine (Abb. 1). Mit
modernen Genom- und Transkriptomanaly-
sen wurde kürzlich eine Fülle versteckter
kleiner Gene in vielen prokaryotischen Geno-
men entdeckt, die kleine offene Leserahmen
(sORFs) beinhalten. Diese sORFs codieren
für μ-Proteine, die aus weniger als 50 Ami-

nosäuren bestehen und typischerweise nicht
von automatischen Genvorhersagen abge-
deckt werden. Erste Studien weisen darauf
hin, dass solche μ-Proteine für ein breites
Spektrum an zellulären Prozessen wichtig
sind – von der Energiegewinnung und Viru-
lenz bis hin zu Transportprozessen. Häufig
lokalisieren die μ-Proteine an Membranen
und können den Aufbau und die Aktivität
von größeren Proteinkomplexen modulieren.
Trotz dieser ersten vielversprechenden
Erkenntnisse bleibt die biochemische,
physiologische und funktionale Vielfalt der
prokaryotischen μ-Proteine noch zu ent-
schlüsseln.

Die Wissenschaftlerinnen und Wissen-
schaftler aus der Mikrobiologie, Infektions-
forschung, Chemie, Biochemie und Pflan-
zenphysiologie sowie der Bioinformatik wol-
len in den nächsten Jahren im Rahmen des
Schwerpunktprogramms die Funktionen und
die molekularen Mechanismen der μ-Protei-
ne untersuchen, was erst durch die jüngsten
Fortschritte in den Analysetechniken möglich
geworden ist. Dabei erwarten die beteiligten
Gruppen Hunderte neuer kleiner Proteine
und neuartige Funktionen in verschiedenen
Spezies. Mit der Erforschung der μ-Proteine
wollen sie wissenschaftliches Neuland betre-

ten und die Grundlagen zur Beschreibung
und Funktionsanalyse einer neuen Protein-
klasse schaffen. Dabei sollen neue grundle-
gende Prinzipien der Regulation in Prokary-
oten und der Assemblierung/Deassemblie-
rung von komplexen (membranständigen)
Proteinkomplexen sowie deren Aktivitäts-
modulierung entschlüsselt werden. Eine
Bestandsaufnahme des gesamten Repertoires
des prokaryotischen Mikroproteoms wird
dazu beitragen, das Wissen über die regula-
torischen und strukturellen Prozesse in Pro-
karyoten zu erweitern. Langfristig erhoffen
sich die Forscher davon u.a. neue Einsichten
in Energie-wandelnde Prozesse oder neu artige
Therapieansätze, z. B. die Entwicklung von
alternativen Methoden zur Bekämpfung
mikrobieller Krankheitserreger.

Verantwortlich für die Koordination und
Organisation des Schwerpunktprogramms
sind Cynthia Sharma (Universität Würz-
burg), Dieter Jahn (Universität Braun-
schweig), Wolfgang Hess (Universität Frei-
burg), Jörg Vogel (Universität Würzburg)
unter der Leitung von Ruth Schmitz-Streit
(Universität Kiel) als Sprecherin des Schwer-
punktprogramms. ó
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˚ Abb. 1: Unbekannte μ-Proteine. A, Verteilung von hypothetischen (rot) und annotierten Pro -
teinen (schwarz) mit vorhergesagten Funktionen. Daten: komplett sequenzierte prokaryotische
Genome, NCBI-Version 07/2014. B, Strukturvorhersage eines kürzlich identifizierten stickstoff -
regulierenden μ-Proteins des Urbakteriums Methanosarcina mazei. 
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