
Malaria: Ein Parasit geht online
Informationen und Aufkl�rung zum
Thema Malaria sind gefragter und wich-
tiger denn je. Laut Weltgesundheitsor-
ganisation sind ca. 40% der Weltbe-
v#lkerung von der Infektionskrankheit
bedroht und mindestens zwei Millionen
Menschen sterben j�hrlich daran. Im
Internet sind zahlreiche Websites mit
wissenschaftlichen Informationen $ber
Malaria frei zug�nglich, und der Nutzer
hat bei einer gezielten Fragestellung
h�ufig die Qual der Wahl, wo er seine
Suche beginnen soll. Seitdem die Geno-
me des Malaria-Erregers Plasmodium
falciparum, des Menschen und der
krankheits$bertragenden M$cke Ano-
pheles gambiae sequenziert worden
sind, wendet sich die Forschergemein-
schaft wieder intensiver der Frage zu,
welche Funktionen diese Gene und ihre
benachbarten Bereiche eigentlich ha-
ben. Antworten auf diese Frage werden
f$r die Malaria-Community – aber auch
f$r andere parasitologisch oder bioche-
misch interessierte Leser – auf der

Website „Malaria Parasite Metabolic
Pathways“ zusammengefasst.
Die Website gibt eine 6bersicht zu

den grundlegenden biochemischen
Stoffwechselwegen der Parasiten und
erfreut zus�tzlich mit detaillierten, ma-
lariaspezifischen Abbildungen. Den
Nutzer erwarten gut geordnete Infor-
mationen zum Lebenszyklus des Ma-
laria-Erregers, zu Protein-Protein-
Wechselwirkungen, zu Parasit-Wirt-
Wechselwirkungen sowie zu dem Inva-
sionsprozess der Parasiten in rote Blut-
k#rperchen (Abbildung 1). Leider wird
bislang nur den Blutstadien desMalaria-
Erregers Rechnung getragen, nicht aber
dem gesamten Lebenszyklus, der auch
Sporozoiten, humane Leberstadien, se-
xuelle Formen der Parasiten sowie Pa-
rasitenstadien in der Anophelesm$cke
beinhaltet.
Unter dem Link „contact“ k#nnen

Experten zu den jeweils interessieren-
den Stoffwechselgebieten per E-Mail
kontaktiert werden, sodass der Nutzer
seine speziellen Fragen direkt an f$h-
rende Malariaforscher richten kann.
Wer sich weitergehend $ber Malaria
informieren m#chte – seien es nun
soziale Aspekte der Krankheit oder
auch Sequenzen spezieller Gene – wird
unter „links“ auf die wichtigsten Seiten
und Datenbanken der Malariaforschung
im Internet verwiesen.
Die Stoffwechselwege sind einheit-

lich und gr#ßtenteils $bersichtlich dar-
gestellt: Edukt(e) und Produkt(e) wer-
den namentlich angef$hrt, Strukturfor-
meln wurden der 6bersichtlichkeit ge-
opfert, k#nnen aber per Mausklick auf-

gerufen werden.
Enzyme sind zus�tz-
lich mit EC-Nummer
(EC: enzyme com-
mission) versehen,
und detaillierte In-
formationen diesbe-
z$glich sind ebenfalls
per Mausklick zu-
g�nglich. Eine Such-
funktion erm#glicht
die Identifizierung
von Proteinen inner-
halb der aufgef$hr-
ten Stoffwechselwe-
ge per Name oder
EC-Nummer. Leider
ist dies f$r die Stoff-
wechselzwischenpro-

dukte (noch) nicht der Fall. Einige Pro-
teinbezeichnungen, die in der Suchfunk-
tion ausgew�hlt werden k#nnen, f$hren
noch zu keinem Ergebnis (z.B. „von
Willebrand factor“ oder „CR1/CD35“).
Die Website versucht, speziell auf

den Metabolismus der Malaria-Erreger
einzugehen: N$tzliche Links verweisen
auf PubMed mit einer Auflistung der
malariaspezifischen Prim�rliteratur zum
„aktivierten“ Stoffwechselweg. Die zel-
lul�re Kompartimentierung der Stoff-
wechselwege wird teilweise wiedergege-
ben und die Trennung zwischen dem
Stoffwechsel von Wirt und Parasit ist
ebenfalls graphisch hervorgehoben. Lei-
der ist aus den Darstellungen (noch)
nicht ersichtlich, welche Enzyme und
Stoffwechselwege aufgrund allgemein
g$ltiger biochemischer 6berlegungen
postuliert werden (I), auf Gensequenz-
vergleichen basieren (II) oder tats�ch-
lich in vitro oder in vivo charakterisiert
wurden (III). Die Stoffwechselkarte
verleitet somit etwas dazu, von Genom-
sequenzen abgeleitete Proteinsequen-
zen als metabolisch aktive Enzyme ein-
zuordnen. Der Nutzer darf sich also
auch hier dazu aufgefordert f$hlen,
$bersteigerte Dateninterpretation im
postgenomischen Zeitalter zu vermei-
den.
Die kontinuierlich wachsende Web-

site von Hagai Ginsburg (Hebrew Uni-
versity, Jerusalem) und Mitarbeitern
stellt eine erstklassige Grundlage f$r
das weitere Arbeiten am Puzzle des
Plasmodien-spezifischen Stoffwechsels
dar. Die Untersuchung der Strukturen
und Funktionen von Proteinen sowie
malariaspezifischer Stoffwechselwege
ist zur Zeit der vielversprechendste An-
satzpunkt im Kampf gegen die Infek-
tionskrankheit.
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F�r weitere Informationen
besuchen Sie:
http://www.sites.huji.ac.il/
malaria/
oder nehmen Sie Kontakt auf mit
hagai@vms.huji.ac.il

Abbildung 1. Rosetten-Bildung zwischen normalen und infizierten roten
Blutk!rperchen.
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