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Imen Nouioui, Juan-Pablo Gomez-Escribano und Yvonne Mast 
 Fu

nk
tio

ne
lle

 D
iv

er
sit

ät
 

Bioressourcen für die Wirkstoffforschung 

 Suche nach interessanten Produzentenstämmen 

Genetic Engineering von Wirkstoffproduzenten 

Krause et al, 2018, MRA  
Handayani et al, 2018, MRA  
Handayani et al, 2018, Gen Announc 
Aziz et al, 2018, MRA 2/3 aller Antibiotika aus Actinomyceten ! 
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Krause et al, 2020, Front Microbiol 

Bioaktivität 

Taxonomie 
Systematik 

Physiologie 

Bioinformatik 

 MIOS: GEBA; ACTINO-1000 
Nouioui et al, 2018, Front Microbiol 

Genclusterdaten  
Daten zu Bioaktivitäten Nachwuchsgruppe Metabolomics/ 

Abteilung Services 

(multiresistente) Pathogene (DZIF Pathogen 
Repositorium); gesundheitsrelevante Pilze; humane 
Zelllinien (Abteilung MuTZ)  

BWST_WSF-03514 Projekte TTU 09.912, TTU 09.819 Reisestipendium Projekt NAbaUnAk (16GW0124K) 

Funktionale Genomik von 
Wirkstoffproduzenten 

Mast et al, 2015, AEM 

ungewöhnliche Habitate  unbekannte Actinomyceten 
 neue Wirkstoffchemie 

Sammlung Actinobacteria Biodiversitäts-geleitete Suche nach neuen Wirkstoffproduzenten  

Nutzung der genetischen Information von Wirkstoffproduzenten 

Aufbau Screening-Plattform für genomsequenzierte 
Naturstoffproduzenten 

• Anzucht von Wirkstoffproduzenten 

• Optimierung der Produktionsbedingungen 
(Testung geeigneter Medien)  

• Extraktion der Substanzen/Anreinigung  

• Bioaktivitätstests mit geeigneten Testorganismen:  

• Substanzcharakterisierung: 

Genome Mining zur Suche nach neuen Wirkstoffen 

• Genomsequenzierung 

• Identifizierung potentieller Antibiotika-
Biosynthesegencluster (AntiSMASH) 

heterologe 
Expression von 

SARP-Aktivatoren 

• Herstellung neuer Streptogramin-
Derivate durch Mutasynthese 

• Synthetischer Biologie-
Ansatz zur fermentativen 
Produktion von D-
Phenylglycin 
 Moosmann et al, 2020, AMB  

Osipenkov et al, 2018, J Biotechnol 

• Optimierung der Lysolipin 
durch Genetic Engineering von 
post-PKS-Genen 

• Suche nach neuen, wenig 
erforschten Proteinbio-
syntheseinhibitoren aus 
genomsequenzierten 
Actinomyceten  

P S 

Untersuchung der Regulation der 
Pristinamycin-Biosynthese 

Regulator-basierte Aktivierung 
stiller Gencluster 

Nutzung der Biosynthesegene für Genetic 
Engineering-Ansätze 

Nutzung potentieller Resistenz-
gene zur Suche nach Wirkstoffen  

Hennrich et al, 2020, MRA, subm. 

19 
Ordnungen 
z.B. Frankiales, Streptomycetales  
      Streptosporangiales  

36 Familien 

49 Gattungen 

Stämme 3.200 

Sammlungsabteilung Bioressourcen für Bioökonomie und Gesundheitsforschung 
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