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B Vor iiber 20 Jahren wurde das Genom von
Synechocystis spec. PCC 6803 (Synechocystis
6803) sequenziert. Mittels bioinformatischer
Vorhersagen wurden damals tiber 3.000 Pro-
tein-codierende Gene identifiziert. Gut einem
Drittel konnte durch Sequenzahnlichkeit zu
bereits charakterisierten Proteinen eine Funk-
tion zugewiesen werden. Das Genom von Syn-
echocystis 6803, das zu 87 Prozent aus Pro-
tein-codierenden Genen, tRNA und rRNA
besteht, besitzt demnach eine sehr hohe Gen-
dichte [1]. Seitdem wurde jedoch zunehmend
die Bedeutung nicht-codierender RNAs
(ncRNAs) und kleiner Proteine bekannt, die
in der urspriinglichen Genomannotation nicht
beachtet wurden. Es fehlt noch immer fiir
etwa die Hélfte der Gene in Synechocystis 6803
eine funktionelle Annotation.

Diesen noch offenen Fragestellungen wur-
de in Form einer bioinformatischen Analyse
von Genom- und Transkriptomdaten nachge-
gangen. Da diese Analysen stark von Homo-
logieinformationen aus verwandten Organis-
men profitieren, wurden die gleichen Daten
auch flir den von uns neu sequenzierten
Schwesterstamm Synechocystis spec. PCC 6714
(Synechocystis 6714) erhoben und gemeinsam
analysiert. Durch eine Kombination von klas-
sischen RNA-Sequenzdaten (RNA-Seq) und
auf intakte 5-Enden angereicherten RNA-
Sequenzdaten (dRNA-Seq) aus zehn unter-
schiedlichen Wachstumsbedingungen konn-
ten wir sowohl transkriptionelle Einheiten
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und deren Transkriptionsstartstellen kartie-
ren als auch die zugehorigen Expressions-
profile analysieren.

Im Modellorganismus Synechocystis 6803
identifizierten wir so insgesamt 371 poten-
zielle trans-agierende kleine ncRNAs (sRNAs)
[2], von denen 60 Prozent in Synechocystis
6714 konserviert und 26 Prozent unter einer
spezifischen Bedingung induziert sind [3].
Durch eingehende Analysen der die sSRNAs
umgebenden Transkriptionslandschaft iden-
tifizierten wir 13 Vorkommen einer bisher
nicht beschriebenen chimaren sSRNA/mRNA-
Klasse, die wir aufgrund der potenziell trans-
kriptionsaktivierenden Rolle der SRNA-Kom-
ponente Actuaton tauften [3]. In einem Actu-
aton ist eine SRNA-Komponente vor einem
Protein-codierenden Gen ins Genom integriert
und kann durch seine Prasenz maBgeblich
die Expressionsstiarke des nachfolgenden
Gens beeinflussen. Zudem wurden mittels
vergleichender bioinformatischer Analysen
insgesamt 21 bisher nicht annotierte offene
Leserahmen (ORFs) identifiziert, die mit
hoher Wahrscheinlichkeit fiir kleine Protei-
ne codieren. Einige dieser ORFs, beispiels-
weise nsiR6 und hliR1, sind unter bestimmten
Stressbedingungen stark induziert und stel-
len interessante Kandidaten fiir eine tiefer
gehende Charakterisierung dar (Abb. 1). Die
unter den analysierten Bedingungen trans-
kribierten Genombereiche nehmen 97 Pro-
zent des Genoms von Synechocystis 6803 ein.
Damit ist das Genomarrangement, wenn man
nicht-codierende Elemente und kleine Pro-
teine miteinbezieht, sogar noch deutlich kom-

pakter als urspriing-

Zusatzlich zur Identifizierung bisher unent-
deckter Genomelemente unterstiitzt die hier
durchgefiihrte vergleichende Transkriptom-
analyse unter verschiedenen Wachstumsbe-
dingungen auch maBgeblich die funktionelle
Genomanalyse, da sie inshesondere die Aus-
wahl interessanter Gene fiir eine umfangrei-
che Charakterisierung erheblich vereinfacht
und somit eine wichtige Ressource fiir expe-
rimentell arbeitende Wissenschaftler darstellt.
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<« Abb. 1: Innerhalb der urspriinglich als sRNA vorhergesagten Gene
nsiR6 (A) und hliR'1 (B) wurden mittels vergleichender Analysen zwei kon-
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hervorgehoben.

servierte kleine Proteine identifiziert, die spezifisch unter Stickstoffman-
gel (nsiR6) und Starklicht (h/iR 1) induziert sind. Zusétzlich zu diesen
Bedingungen ist jeweils die Wachstumsbedingung mit der zweithéchsten
Expressionsstérke angezeigt. Die abgebildeten Bedingungen sind Stick-
stoffmangel (-N), exponentielle Phase (exp. p.), Starklicht (HL) und CO,-
Mangel (-CO,). Die Expressionsstérke ist als Quadratwurzel der normali-
sierten Sequenziertiefe angegeben, und die x-Achse zeigt die Genomposi-
tion der dargestellten Region an. Die Expressionsdaten der ersten 100
Nukleotide sind nach vorhergesagten Transkriptionsstartstellen farblich



