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Baggrund: MRNA-
expression

Beskrivelsen af cellers og organismers protein expression (Proteomics) er et vigtigt led i
forstaelsen af biologiske systemer og mekanismer. De seneste ars udvikling af masse-
spektrometri har dbnet for en langt mere detaljeret beskrivelse af cellers og organismers
proteinregulering end de klassiske biokemiske metoder tillader, og vi kan i dag anvende en
systembiologisk tilgang i biologisk og medicinsk forskning, hvor viden om proteinregulering kan i
sammenholdes med viden om genetisk og phenotypisk variation. 1
En systembiologisk tilgang er iseer vaesentlig for at forsta biologiske mekanismer der ligger til o
grund for sygdomsbehandling, fadevareproduktion og miljgproblemer. = H 7 i i i
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Unregulated proteins

Vores forskning har fokus pa udvikling og brug af metoder og teknologi til proteom Figur 1: viser korrelation af 247 gen-og protein
beskrivelser. Vi arbejder med en lang raekke modelorganismer og bruger bioinformatiske pars relative udtryk i muskelceller. Billedet er
metoder til at relatere proteom-information til genomisk viden. Mange af vores projekter taget fra beskrivelsen af en svine-model der er
undersgger proteomer i husdyr, bade for at skabe viden og Igsninger i fadevareproduktionen, relevant i undersggelsen af human fedme- og

stofskifte biologi.
og for at udvikle bedre dyremodeller til human-medicinsk forskning.

Teknologier: .

Vi bruger primaert fglgende teknolgier og redskaber i proteomlaboratoriet: e,}jt]ae T[ﬂb
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*  Protein praparation: Herunder homogenisering, affinitetskromatografi, SDS-page, differentiel | % ) _) )

centrifugering, proteolyse, peptid-analyser, HPLC. —

*  Massespektrometri: Maldi-TOF/TOF til peptid- og protein analyser. LC-MS/MS til kvantitative og
deskriptive analyser af meget komplekse vaevsprgvers (global proteomics). Q-trap teknologi til absolut
kvantificering og verificering af biomarkgrer (target-analyser).

*  Systembiologi: Da projekterne typisk har en systembiologisk tilgang arbejder vi i teet samspil med
laboratorier der fokuserer pa genomanalyser, genexpression, metagenom analyser, cellebiologi og
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«  Bioinformatik: Er en meget vasentlig del af vores forskning. Vi bruger og udvikler scripts til
transformation, korrelation og tolkning af proteom- og genom data, samt opbygning af databaser der
muligggr avanceret data-analyse.

Projekter:
Efter diskussion med den enkelte studerende kan vi sammen planlaegge et passende masterprojekt indenfor laboratoriets aktuelle projekter. Disse omfatter aktuelt
. Svinemodeller for fedme og stofskifteregulering i mennesker.
E.Coli E.Coli
. Genetisk betinget variation i molekyleere mekanismer i omsaetning af lzegemidler (leverens detox-mekanismer). Sensitive Resistant
> o1 Frosa & FrosT Froar
. Beskrivelse af mave- tarm-bakteriers enzymsystemer til omszetning af cellulose (papiraffald) til bioethanol. w\fz’b {E( .
. Genetisk betinget resistens mod E.coli infektion i svin. /\
o . .. . . Si 1 R tant
. Tarmbakteriers betydning for fedme og stofskiftesygdomme i svin og mennesker. s celetan
. Mekanismer i sérheling hos heste.
Membrane Glyco- Meta-
proteomics proteomics genomics
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