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Die asymmetrische Reduktion von Ketonen zu
sekundéaren Alkoholen ermdglicht die Herstel-
lung von wichtigen Synthons in der pharma-
zeutischen Industrie. Aufgrund nachhaltiger
und wirtschaftlicher Aspekte der Prozessge-
staltung besteht ein erhdhtes Interesse an
Ketoreduktasen (KREDs), die unter milden
Bedingungen und ohne den Einsatz von
Schwermetallen eingesetzt werden kdnnen.
Durch die zunehmende Menge an genomi-
schen Daten kdnnen aus einem Start-Enzym,
wie z. B. einer Ketoreduktase, mit interessan-
ten katalytischen Eigenschaften, phylogene-
tisch verwandte, sogenannte orthologe Enzy-
me identifiziert werden. Das Ziel besteht nun
darin, neue, unbeschriebene Enzyme mit
hoherer Aktivitat, Selektivitat und/oder Stabi-
litat zu finden.

In dieser Arbeit wurde mit molekularbiologi-
schen Methoden eine Enzymbibliothek aus
den Sequenzen von 48 Enzymen aufgebaut,
welche ortholog zu einer Start-KRED sind.
Diese 48 Enzyme wurden auf ihre Aktivitat fur
vier pharmazeutisch interessante Synthons
charakterisiert. Die Aktivitatsverhalten der
untersuchten Enzyme zeigten grundsétzlich
einen Zusammenhang mit der phylogeneti-
schen Verwandtschaft. Es konnte so gezeigt
werden, dass die bioinformatische Analyse zur
Bestimmung von orthologen Enzymen eine
sehr effiziente Methode ist, um biokatalytisch
interessante KREDs zu finden.

Abb. 1: Schema zur Vorgehensweise zum Aufbau einer Enzymbibliothek und der Analyse von orthologen Enzymen
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