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B Kleine nicht-codierende RNAs (sRNAs)
wirken als posttranskriptionale Genregula-
toren in Eu- und Prokaryoten. Enterobakte-
rien, wie Escherichia coli oder Salmonella
enterica, besitzen etwa 100 solcher Regulato-
ren, die spezifisch die Expression trans- oder
cis-codierter Zielgene (Targets) kontrollieren.
Zur verbreitetsten und bestuntersuchten
Gruppe von sRNAs gehoren solche, die mit
dem RNA-Chaperon Hfq assoziieren. Homo-
loge von Hfq wurden etwa bei der Hélfte aller
Prokaryoten annotiert, und Mutationen des
hfg-Gens haben haufig pleiotrope Konse-
quenzen [1]. Aus molekularer Sicht ist Hfq
sowohl fiir die Stabilitdt vieler SRNAs not-
wendig als auch fiir deren Bindung an oft-
mals mehrere Target-mRNAs. Besonders die
Kontrolle vieler mRNAs durch eine einzige
RNA galt lange nicht als selbstverstandlich.
Gepragt durch die Entdeckung der prototypi-
schen MicF-sRNA, welche die Translation der
ompF-mRNA durch Bindung an die Riboso-
menbindestelle (RBS) inhibiert [2], etablierte
sich dieses Prinzip der Translationskontrolle
als Dogma der posttranskriptionalen Genre-
gulation in Bakterien. Die RBS stellt aber kei-
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neswegs den einzigen Angriffspunkt zur
Expressionskontrolle durch Hfg-bindende
RNAs dar: Die codierende Sequenz sowie der
RBS vorgelagerte Bereiche wurden als effi-
ziente Bindestellen identifiziert; SRNAs agie-
ren demnach weitaus flexibler als angenom-
men.

Ein interessantes Beispiel solcher Komple-
xitdt stellt die konservierte SRNA RybB dar.
Transkriptionell kontrolliert durch den alter-
nativen Sigma-Faktor oF, inhibiert RybB min-
destens elf Target-mRNAs, die allesamt fiir
Proteine der auBeren Zellhiille codieren. Die-
ser biologisch wichtige Prozess wird initiiert,
wenn die Zellhiille der Bakterien beschadigt
wird oder wenn es zur Anhdufung ungefalte-
ter Proteine im Periplasma kommt. RybB
arbeitet dabei als eine Art Qualitatskontrolle
fiir die Synthese neuer Membranproteine und
erlaubt der Zelle den raschen Umbau der Zell-
hiille, sobald die Umgebung dies erfordert [3].

Auch auf molekularer Ebene hat sich RybB
als vielseitiger Regulator erwiesen. Die Iden-
tifikation von RybB-Bindestellen in Target-
mRNAs ergab, dass RybB nicht nur durch Bin-
dung der RBS wirkt, sondern haufig an Stel-
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i erkennt Target-
mRNAs mittels der
konservierten 5’-
Domaéne (rot). Der
gelbe Kasten signali-
siert die Ribosomen-
bindestelle (RBS);
SD: Shine-Dalgarno-
Sequenz; AUG: Start-
codon der mRNA.
Interessanterweise
werden die meisten
Ziel-mRNAs (schwar-

g ze Kasten) auBerhalb
A der RBS gebunden.
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len bindet, die nicht direkt mit der Initiation
der Translation in Verbindung gebracht wer-
den konnen (Abb. 1). Damit stellt RybB ein
ideales Modellsystem dar, um alternative
Wege der posttranskriptionalen Genregula-
tion in Bakterien zu studieren. Tatsdchlich
ergaben Sequenzvergleiche mit verwandten
Enterobakterien, dass RybB ein konservier-
tes 5’-Ende besitzt, und biochemische sowie
genetische Experimente zeigten, dass dieser
Bereich fiir die Bindung aller Target-mRNAs
ausreichend ist. Tatsdchlich kann dieses nur
16 Nukleotide lange Segment an das 5-Ende
einer unverwandten sRNA fusioniert werden,
wodurch diese Chimére ein voll funktions-
fahiger sRNA-Regulator wird [4]. Ahnlich den
Proteinen sind bakterielle sSRNAs also in
Doménen aufgeteilt, die unterschiedliche Auf-
gaben erfiillen und auch auf andere Regula-
toren tibertragen werden konnen. Diese Beob-
achtungen geben wichtige Einblicke in die
Evolution prokaryotischer Genome und die
Relevanz RNA-vermittelter Genregulation in
diesen Organismen. Speziell fiir den aufstre-
benden Bereich der Synthetischen Biologie
diirften solche RNAs ,aus dem Baukasten“
ein wertvolles Werkzeug zur Reprogrammie-
rung zelluldrer Funktionen werden. |
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