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Zusammenfassung

Die Proteomanalyse basiert in der Regel auf zweidimensionalen Gelelektrophoresen zur
Auftrennung  komplexer Proteingemische und massenspektrometrischen Verfahren zur
Identifizierung der interessierenden Eiweife. Sie dient der Untersuchung des Proteoms, das
heiBt der Gesamtheit der Proteine einer Zelle, eines Gewebes oder eines Organismus.

Die Darstellung pflanzlicher Proteome ist aufgrund der Widerstandsfahigkeit der Zellwand,
dem Vorkommen von Vakuolen, sowie zahlreicher sekundérer Inhaltsstoffe und Pigmente
besonders schwierig. In der vorliegenden Arbeit wurden deshalb zunichst Methoden zur
Isolation von GesamteiweiBfraktionen aus Kartoffel und Raps etabliert. Bei verschiedenen
Kartoffelgeweben erwies sich die Prizipitation mit Ammoniumacetat in Methanol nach einer
Phenolextraktion als geeignet, wihrend bei Raps mit der TCA/Aceton-Fillung gute
Ergebnisse erzielt wurden. Da im Fall von Raps ein GroBteil der anvisierten Untersuchungen
am mitochondrialen Proteom durchgefiihrt werden soliten, wurden dariiber hinaus
Mitochondrienisolationen fiir etiolierte und griine Rapsgewebe optimiert.

Die optimierten Methoden wurden zur Darstellung der Proteome verschiedener Gewebe von
Kartoffel und Raps beziiglich der nachfolgend dargestellten Fragestellungen eingesetzt.

1) Im Fall der Kartoffel wurden GesamteiweiBextrakte aus Bléttern, Stingeln, Wurzeln und
Knollen engverwandter Kartoffellinien, die sich hinsichtlich ihrer Ertragsleistung
unterscheiden, mit Hilfe der 2D-Gelelektrophorese aufgetrennt, wobei zahlreiche genotyp-
aber auch entwicklungs- und organspezifische Unterschiede festgestellt werden konnten.

2) In erster Linie wurde die vergleichende Proteomanalyse jedoch zur Untersuchung
molekularer Ursachen der cytoplasmatischen ménnlichen Sterilitéitssysteme Tournefortii und
Tokumasu ecingesetzt. Bei der Gegeniiberstellung der Gesamtproteome ménnlich steriler und
ménnlich fertiler Pflanzen konnten bei der CMS Tournefortii zahlreiche Unterschiede
detektiert werden. Hingegen wurden beim Vergleich mitochondrialer Proteome bei der CMS
Tournefortii ein Unterschied und bei der CMS Tokumasu acht Unterschiede festgestellt. Das
im Fall der CMS Tournefortii betroffene Eiweifl konnte als Peroxiredoxin identifiziert werden
und wird in Knospen minnlich steriler Pflanzen vermindert gebildet. Dies verursacht
moéglicherweise Probleme bei der Reduktion von Sauerstoffradikalen, was wiederum zur
Entstehung ménnlicher Sterilitit fithren kénnte.

3) Des weiteren wurde die Proteomtechnologie genutzt, um gewebespezifische Unterschiede
in der Zusammensetzung der mitochondrialen Proteine bei Raps zu untersuchen. Beim
Vergleich etiolierter und griiner Keimlinge bzw. griiner Keimlinge und Knospen zeigten sich
grofie Ubereinstimmungen zwischen den jeweiligen Proteomen. Dies deutet darauf hin, dass
die Proteinmuster vorwiegend sogenannte ,house-keeping“-Proteine reprisentieren. Die
massenspektrometrische Auswertung der detektierten Unterschiede konnte bislang noch nicht
abgeschlossen werden.

4) Tn einem weiteren Projekt wurden mitochondriale Proteome unterschiedlicher Brassica-
Arten sowie von Ackerbohne und Kartoffel miteinander verglichen, die dem bereits
charakterisierten Proteom von Arabidopsis thaliana gegeniibergestellt wurden. Bei nahe
verwandten Arten deutete sich das Potential der Proteomanalyse hinsichtlich phylogenetischer
Fragestellungen an.



	

