Polymerase an die TATA-Box des Promotors. Die Elon-
gation ist die Synthese der hnRNA. Die Termination ist
das Beenden der Transkription durch Auffinden der
Terminationsstelle. Prozessing ist die Verdanderung der
hnRNA zu einer translationsfahigen mRNA durch An-
heften einer Cap-Struktur aus Methylguanosin-Resten
an das 5 Ende und eines Poly-AMP-Schwanzes an
das 3 -Ende sowie das Herausschneiden der Introns
durch zwei Umesterungsreaktionen und das Zusam-
menfligen der Exons (= Spleilen).

Was ist der codierende Strang?
Der komplementare Strang zum Matrizenstrang,
der nicht abgelesen wird.

Was sind Enhancer und Silencer?

Enhancer sind wichtig fiir die Regulation der Genaktivi-
tat auf der Ebene der Transkription. Meist weit entfernt
vom Genabschnitt, verstarken sie die Transkription.
Silencer sind das Gegenteil der Enhancer und hemmen
die Transkription. Die Transkriptionsfaktoren wirken
sowohl tber Enhancer als auch uber Silencer.

Was versteht man unter einer TATA-Box und wie
kann ihre Funktion erklart werden?

Eine TATA-Box ist ein Abschnitt in einem Promo-
tor und enthalt als Basen vor allem Thymine und
Adenine. An die TATA-Box lagert sich die Helicase an
und 6ffnet den DNA-Doppelstrang, damit sich dort
die RNA-Polymerase anlagern kann.

TATU TATA DIiE NACHSTE PAUSE
\ST SCHoN DA/

1.9 Translation

Die Translation ist der zweite Schritt der Prote-
inbiosynthese. Sie findet an Ribosomen statt und
beinhaltet die Ubersetzung der Information, die
in der Basensequenz der mRNA verschliisselt ist,
in die Aminosauresequenz einer Proteinkette.

Ubrigens...

* Export- und Membranproteine werden an
den Ribosomen synthetisiert, die an das
raue endoplasmatische Retikulum binden.

* Zytoplasmatische Proteine werden an den
freien Ribosomen des Zytoplasmas syntheti-
siert, die sich oft zu Polysomen zusammen-
lagern.
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Auch die Translation ist ein {iiberaus %
. . SO
komplexer Vorgang, der aber bisher im o
. . . S (Y
Physikum nur in einigen Punkten ver- 7‘?3)
tiefend gefragt wurde. Daher ist auch é}‘a\'—’”‘.\
hier die Konzentration auf diese phy- <@ \’—‘_‘é

sikumsrelevanten Aspekte sinnvoll. —

1.9.1 genetischer Code

Zum Verstandnis der Translation sollte man sich
zuvor mit dem genetischen Code beschaftigt ha-
ben (s. Abb. 33, S. 32).

Die Reihenfolge der Aminosduren — die zusam-
mengesetzt ein Protein ergeben — wird im Erbgut
gespeichert. Um eine Aminosdure zu codieren,
werden je drei Basen benotigt = das Basentri-
plett, das auch als Codon bezeichnet wird.

MERKE:

Unter dem genetischen Code versteht man die
Verschlisselung der proteinognen Aminoséuren
durch vier verschiedene Basen der Nucleinsduren
in einem Basentriplett.

Beispiel:

Frage: Angenommen ein Gen enthalte 3
Exons mit jeweils 300, 600 und 900 Basen und
die mittlere Molekiilmasse einer Aminosaure
wiirde 110 betragen. Welche Molekiilmasse
besitzt das Protein?

Losungsweg: Zunachst sollte man wissen, dass
3 Basen fiir eine Aminosaure kodieren. In die-
sem Beispiel sind das 100 +200 + 300 = 600 Ami-
nosauren. Zusammen bingen diese eine Mole-
kiilmasse von 600 x 110 = 66000 auf die Waage.

Antwort: Das Protein hat die Molekiilmasse
66000.

Im ersten Teil dieses Skripts wurde die Synthe-
se der Basen der Nucleinsduren besprochen und
festgestellt, dass uns zwei Purinbasen und zwei
Pyrimidinbasen fiir die Codierung zur Verfiigung
stehen. Somit ergeben sich rein rechnerisch: 4° =
64 Codierungsmoglichkeiten fiir Aminosduren.
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