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Thema: Entwicklung einer Software zum automatischen Clustern von Se-
quenz- und Strukturdaten am Beispiel von Glycosyltransferasen

Der voranschreitende Rohstoffwandel in der chemischen Industrie zeigt eindringlich die End-
lichkeit des Rohols und die Notwendigkeit Alternativen fur viele petrochemisch basierte Ver-
bindungen zu finden, die in vielen technischen Bereichen eingesetzt werden. Eine Moglichkeit
petrochemisch basierte Polymere, wie z.B. Polyacrylate, zu ersetzen sind Polysaccharide.
Diese in der Natur haufig vorkommenden langkettigen Zuckerverbindungen weisen ein hohes
Potential auf auch in technischen Anwendungen eingesetzt zu werden. Mikrobielle Polysac-
charide lassen sich nachhaltig produzieren und sind bioabbaubar. Zukinftig konnten mikrobi-
elle Polysaccharide verstarkt in technischen Bereichen eingesetzt werden und durch die Sub-
stitution chemischer Polymere einen groBen Beitrag zum Umweltschutz leisten. Zur Errei-
chung dieses Zieles muss zunachst die Biosynthese der mikrobiellen Polysaccharide verstanden
und vor allem die an der Ubertragung der einzelnen Zucker beteiligten Enzyme (Glyco-
syltransferasen, kurz: GTs) untersucht werden.

Die Enzymklasse der GTs (EC 2.4) umfasst momentan 97 Familien (Schmid et al., 2016). GTs
haben oftmals eine sehr geringe Sequenzahnlichkeit. In diesem Projekt soll die Zuckeraffinitat
von GTs mittels Clustering vorhergesagt werden. So sollen Funktion und Zuckeraffinitat von
bereits funktionell beschriebenen GTs auf noch nicht charakterisierte GTs libertragen werden.
Diese Vorhersage soll anschlieBend in ein benutzerfreundliches Framework eingebunden wer-
den.
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