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Phenotype of Organisms

Continuity within spezies N
within sequence of generations \

Transfer of Features
Variability with Individals Change of Features

within a species Expression of Features

Milieu-dependent Expression
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Deals with Inherited Features

Includes Environment-determined Features
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What is genetic information?
How can genetic information be maintained?

How is genetic information transferred to progeny?
How can genetic information be altered?

How is genetic information transmitted into features?

How can one manipulate organisms at the gene level?

Basic Science Applied Research

Tools
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Gregor Mendel

Tabelle 2.1. Mendels sieben Merkmale

Ausprigungsform rezessiv

Merkmal Ausprigungsform dominant
(1) Gestalt der reifen Samen kugelrund bis rundlich
(2) Farbe des Endosperms blaBigelb, hellgelb, orange

(3) Firbung der Samenschale grau, graubraun
oder lederbraun mit oder ohne violette
Punktierung bei violetter Fahne und
purpurnen Fliigeln der Bliiten und
ritlichen Stengeln an den Blattachsen

(4) Form der reifen Hiilse einfach gewdlbt

(5) Farbe der unreifen Friichte  licht- bis dunkelgriin
(6) Stellung der Bliiten achsenstindig
(7) Achsenlidnge lang

unregelmiiBBig kantig, tief runzelig
mehr oder weniger intensiv griin

weill bei gleichzeitig weilier Bliite

eingeschniirt und mehr oder weniger
runzelig

lebhaft gelb
endstindig

kurz

Nach Mendel (1866)

- Klar definierte Merkmale, die sich stabil Uber Generationen gleich verhalten
- Merkmale nicht abhanging von Umweltbedingungen
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28 2 Vererbung als biologisches Grundphinomen

Ovules (containing
eqgs) in ovary

Filament Anther (containing pollen)

The anatomy of a pea plant makes it easy to work
with. Mendal chose the pea plant because it is small,
easy Lo grow, and has a short generation time.
[Jean-Michel Labat/Ardea.|
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Gezielte Befruchtungen

Abb. 2.2. 1. Mendelsche Regel. Mono-
hybride Kreuzung zweier reiner Linien
unterschiedlicher Bliitenfarbe von Pisum
sativum. Die Staubfiiden des weiblichen
Kreuzungspartners (links) sind entfernt
worden, um Selbstbefruchtung zu verhin-
dern. Der Pollen wird mit einem Pinsel F
auf die Narbe der Samenpflanze iibertra- ;
gen. Die Nachkommen (F,-Generation)
zeigen alle einheitlich die dominante Blii-
tenfarbe (purpur), unabhiingig davon,
welche Linie als Pollen- oder Samen-

pflanze fiir die Kreuzung verwendet

wurde

purpur

Eigenschaft ist unabhangig von der geschlechtlichen Herkunft
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Abb. 2.3. Mendels Interpretation der Ergebnisse der
monohybriden Kreuzung: Schema der Vertetlung der
Merkmale auf zellulirer Ebene. Die dominanten Merk-
male (Bliitenfarbe purpur) sind mit grofien Buchstaben, die
rezessiven Merkmale (Bliitenfarbe weiB) mit kleinen Buch-
staben charakterisiert. Mendel nahm an, dab jede gewohn-

liche Zelle der Pflanze zwei Ausfithrungen jedes Merkmals
enthiilt, die sich nur bei der Keimzellentwicklung vonein-
ander trennen und auf einzelne Gameten verteilen (Hap-
loidie). Bei der Befruchtung wird der Zustand mit zwei
Merkmalen wiederhergestellt (Diploidie)
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Befruchtung:

Zygote: Fy

A B

Abb. 2.4. A Genetische Konstitution der in Abb. 2.2 kommt zur Auspriigung im Phiinotyp. B Die geeignete Dar-
gezeigten Individuen. Das Schema in Abb. 2.3 gestattet es,  stellung der Kreuzung und ihrer Ergebnisse ist das Viereck
die genetische Konstitution dieser Individuen zu erkliren.  nach Punnett. In den horizontalen und vertikalen AubBen-
Die reinen Linien der Parentalgeneration (P) besitzen  reihen werden alle jeweils moglichen Gametenkonstitutio-
jeweils homozygot das dominante (AA) oder das rezessive  nen der Eltern eingetragen. Die genetischen Konstitutio-
(aa) Merkmal. Durch Aufspaltung in den Gameten kommt  nen der Nachkommen und ihre Hiufigkeiten konnen dann
es zur heterozygoten Konstitution (Aa) in der Filialgenera-  im Inneren des Vierecks direkt abgelesen werden

tion (F;). Nur die dominante Merkmalsform (Allel) A
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Abb. 2.5. 2. Mendelsche Regel. Kreu-
zung der F-Individuen der in Abb. 2.2
dargestellten Kreuzung durch Selbstbe-
fruchtung. Dic Nachkommen (F) spal-
ten im Verhiltnis 3:1 aufl und zeigen in
25% der Individuen das rezessive Merk-
mal der P-Generation (weifie Bliiten).
Diese Individuen behalten thren rezessi-
ven Phiinotyp bei Kreuzungen mit ande-
ren Individuen rezessiven Phiinotyps
bei. Sie sind also reinrassig fiir das
rezessive Merkmal. Kreuzt man hinge-
gen die Individuen mit dominantem
Phinotyp (purpurfarbige Bliiten) durch
Selbstbefruchtung weiter, so erhilt man
in der folgenden Generation (F;) bei 2/3
der Individuen erncut eine Aufspaltung
in Pflanzen mit rezessivem oder domi-
nantem Phiinotyp im Zahlenverhiiltnis
1:3. Das restliche Dnittel der Individuen
mit dominantem Phinotyp behilt diesen
unveriandert auch in den folgenden
Generationen bei. Die genetische Kon-
stitution der F-Individuen ist somit zu
25% reinrassig (homozygot) fiir das
rezessive Merkmal (weifi: aa), 25% rein-
rassig (homozygot) fiir das dominante
Merkmal (purpur: AA) und 50% hete-
rozygot (Aa) (s. Abb. 2.6)

Kreuzung der F;

purpur
3

l 1/3 2/3

Aufspaltung (3 : 1)

purpur | purpur weil3
¢ 1/3 2/3 l l
-
purpur purpur Aufspaltung (3:1) weil weill

Aufspaltung von gemischterbigen Faktoren
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Tabelle 2.2. F,-Generation einer monohybriden Kreuzung

Merkmal Phiinotyp F, Phinotypen F, Anzahl F.-Individuen Verhiiltnis der Fp-Phéinotypen
(1) Samenform rundlich rundlich 5474

kantig 1850 2.96:1
(2) Endosperm blaBgelb blaBgelb 6022 _

griin 2001 3,01:1
(3) Samenschale  violett violett 705

weil} 224 3,15:1
(4) Hiilse gewdlbt gewolbt 882

eingeschniirt 299 2,95:1
(5) Friichte dunkelgriin dunkelgriin 428

gelb 152 2,82:1
(6) Bliiten achsenstindig achsenstindig 651

endstindig 207 3,14:1
(7) Achse lang lang 787

kurz 271 2.84:1

Nach Mendel (1866)

Important experimental basis: statistical treatment of data
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purpur
3 J

B

Abb. 2.6. Mendels Interpretation der

Ergebnisse der monohybriden Kreuzung:

Schema der Verteilung der Merkmale in purpur
der in Abb. 2.5 dargestellten Kreuzung auf
zellulirer Ebene. Einzelheiten der Abbil- ¢

dung sind in der Legende von Abb. 2.3

erklirt purpur

2/3

weil

Aufspaltung (3 : 1)

purpur

1/3

purpur

2/3

Aufspaltung (3 : 1)

5

weiB

weill

'

weil3
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Two Markers (=Genes)

P Aa Aa
Bb ) X | Bb
Gameten: (a8) (Ab) (a8) (ab)

F1
BB Bb bb BB
mogliche
Zygoten:
Aa Aa aa aa aa
Bb bb Bb BB bb

Abb. 2.7A,B. 3. Mendelsche Regel. Dihybride Kreuzung
(vgl. Tabelle 2.3). Die Eltern sind fiir zwei verschiedene
Merkmale (A und B) heterozygot. A Die Abbildung zeigt.
entsprechend den Abb. 2.3, 2.4 und 2.6, den Erbgang auf
zellulirer Ebene. Die Konstitution der Gameten der P-
Generation reprisentiert alle moglichen Kombinationen
der in den diploiden Zellen vorhandenen Allele. Durch die

A

AB Ab ab aB
AB AABB AABbD AaBb AaBb
Ab AABDb AAbb Aabb AaBb
ab AaBb Aabb aabb aabB
aB AaBB AaBb aaBb aaBB

zufillige Kombination der Gameten in der Zygote kénnen
neun verschiedene Genotypen entstehen. B Darstellung
der Kreuzung im Punnett-Viereck. Hieraus ist das fiir eine
dihybride Kreuzung zweier Heterozygoter Eltern charakte-
ristische Zahlenverhiltnis der Phianotypen von 9:3:3:1
leicht abzuleiten

Kombination unabhangig von ursprunglicher Konstellation




H.Schwab

Genetik

yellow, round 315
yellow, wrinkled 101
green, round 108

green, wrinkled 32

round 315 + 108
wrinkled 101 + 32
yellow 315 + 101
green 108 + 32

423
133

416
140

NI
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Question:
Is the genetic information Nucleic Acid or protein??

1928: Griffith — Experiments with Diplococcus pneumoniae

S-form: lethal
R-form: no effect

Extract of S-form + viable R-Form: lethal
viable S-form present

1944 Avery, MacLeod, McCartney: Nucleic acid of desoxyribose
type is responsible for
transformation
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New Systems in genetics
Microorganisms

Fungi

Bacteria (E.coli)

Phages

Labeling techniques
radioactivity

x ol
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1 Adsorption an die 2 Aufnahme der
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d‘;’
3 - Vermehrung der DNA 4 Freisetzung der
— Synthese von Struktur- Nachkommen-
proteinen phagen durch
- Zusammenbau von Lyse der
Nachkommenphagen Wirtszelle

Abb. 2.2 Infektion einer Bakterienzelle mit dem
Bakteriophagen T2.
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J T4-Phagen mit T4-Phagen mit

32p.markierter 353S-markiertem
DNA Protein

die Wirtszelle ein haften und kann durch
und veranlalZt die Scherung im Blendergerat
Bildung von Nach- entfernt werden. Der

kommenphagen InfektionsprozeR verlauft
normal

355-Protein bleibt auf der
32p_DNA dringt in Oberflache der Wirtszellen

Abb. 2.3 Das Hershey-Chase-Experiment. 1952

> 80% P32 inside the cell
> 80% S35 outside the cell
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1950:

1953:
1956:
1958:
1961:
1961:
1961-
1966

1965:

1969:
1970:
1973:
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Chargaff — nucleic acids are long molecules with 4 nucleotides in
random order

-ATand C:.G =1
James Watson and Francis Crick - Double Helix Model of DNA
A. Kornberg — DNA Synthesis in vitro
Meselson, Stahl — DNA replication
Brenner, Jacob, Meselson — m-RNA as template for protein synthesis
Jacob, Monod — Operon model, regulation of gene expression
Nirenberg, Matthaei, Khorana, Crick — Genetic Code

Spiegelman —in vitro synthesis of RNA genome , Phage Q;
biologically active RNA

Beckwith, Shapiro — Isolation of a gene

Khorana: Gene synthesis by reverse transcription

Cohen, Boyer, Berg — DNA Cloning
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DNA is the molecule
for storage of
genetic
iInformation

Figure 1.8 The two strands of DNA form a double
helix.

NI
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Figure 1.5 A polynucleotide chain consists of a
series of 5-3' sugar-phosphate links that form a
backbone from which the bases protrude.
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Abb. 6.1. A Bausteine der DNA und RNA: Grundbau-
stein ist das Nukleotid, das aus einem Desoxyribosemole-
kiil (oder Ribosemolekiill bei RNA). einer heterozykli-
schen organischen Base, die mittels einer N-Glykosidbin-
dung an das C'-Atom der (Desoxy)ribose gebunden ist,
und einer am C-Atom der (Desoxy)ribose gebundenen
Phosphatgruppe besteht. Bei Fehlen der Phosphatgruppe
spricht man von einem Nukleosid. B Die organischen

c H 2 3
Bk 5'-Ende |
N |
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|
N~ N oL CHy-O
0 ‘
N ? |
T\ | \> 0—P=0
|
S
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Basen sind entweder die Purine Adenin (A) oder Guanin
(G) oder die Pyrimidine Cytosin (C) oder Thymin (T). Bei
der RNA tritt ein Uracil (U) an die Stelle des Thymin.
C Numerierung der Basen und Riboseatome. D Uber 3'-
5'-Phosphatdiesterbindungen am Zucker miteinander ver-
bundene Nukleotide formen die Makromolekiile der
Nukleinsiduren. Diese unterscheiden sich chemisch allein in
der Folge der organischen Basen
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Watson Crick base pairing

Guanin Cytosin

Abb.2.4 Basenpaarungen.

Knippers., Molekulare Genetik
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Figure 1.9 Base pairing provides
the mechanism for replicating
DNA.
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1,48
{ Pneumococcus-DNA

-

1,40

1.3

1,241

Lichtes bei 260 nm

LY
Serratia-DNA

relative Absorption des ultravioletten

g L S SRR T
74 78 82 86 90 94 98
Temperatur [°C]

Abb. 2.8 Absorptionszunahme bei Temperatur-
erhdéhung [nach 6].
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Micrococcus-
E DMNA

;: 60 Serratia-DNA
E E. coli-DNA
40 ——— Pneumococcus-DNA
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Abb. 2.9 Abhidngigkeit des mittleren Schmelz-
punktes vom GC-Gehalt einer DNA [nach 6].
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A-Konformation B-Konformation Z-Konformation

A

Abb. 6.4A,B. DNA in A-, B- und Z-Konformation. A

Die A- und B-Konformation zeichnen sich durch eine Dre-
hung der Doppelhelix im Uhrzeigersinn (nach rechts) aus,
wihrend die Z-Konformation Linksdrehung aufweist
(Pfeile). Die in der Abbildung angedeutete geringere Win-
dung von Z-DNA, die zugleich einen verminderten Durch-
messer der Z-DNA zur Folge hat. bringt Verdnderungen in
der .major* und . minor groove™ mit sich. B Aufsicht auf

die Doppelhelix. Die Achse der Doppelhelix der B-Kon-
formation (B) liegt zentral, die Basenpaare liegen im Zen-
trum (innerer Kreis) und das Zucker-Phosphat-Riickgrat
windet sich um diesen zentralen Bereich (dufierer Krets).
Die Achsen der A- und Z-Konformationen (A, Z) hige-
gen liegen asymmetrisch und bedingen Verdnderungen in
der Struktur der Furchen (,grooves™) (A: Nach Weaver u.
Hedrick 1992; B: Watson et al. 1987)
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Die A-Form

Bei drastischer Abnahme des Wassergehaltes geht die B-Form der DNA in
die starre A-Form {iber. In beiden DNA-Formen verfauft die Doppelhelix
rechtshdndig, doch es bestehen einige strukturelle Unterschiede (Tab.2.1,
Abb.2.14).Inder A-Form stehen die Basenpaare, im Gegensatz zur B-Form,
nicht senkrecht zur Zentralachse, sondern sind in einem Winkeivon etwas
mehr als 70° gekippt und von der Zentralachse zur grofsen Rinne hin
verschohen. Dadurch kommt es zu einem offenen Raum im Innern des
Molekiils und zur Ausbildung einer tiefen, aber engen grofgen Rinne.
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Tab. 2.1 Strukturmerkmale von rechtslaufigen DNA-Formen.

A-Form B-Form
Basenpaare /Helixwindung ca. 1] 10,4-10,5
Abstand der Basenpaare 0,26 (+ 0,04) nm 0,34 (+ 0,04) nm
Winkel zwischen zwei Basen 33.1° (£ 5.9) 35,9° (+ 4,3)
Winkel zwischen Helixachse und 11=-77° ca.g0-

Basenpaaren
Konformation des Zuckers Cy-endo C,'-endo

i —
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DNA-Helices: Fiexib_lle DNA-Strukturen 25

24 2. DNA: Trager genetischer Information

anti-Position syn-Position

== von Guanin von Guanin
P
"y
N\
R
C,-endo-Zucker- C,-endo-Zucker-
ﬂ‘ 29 nm Konformation Konformation

B-DNA Z-DNA

_$P

Abb. 2.15 oben Zucker in der C,-endo-Form.
unten Zucker in der C,’-endo-Form [nach 20].

Abb. 2.16 Z-DNA. Zum Vergleich ist noch einmal
die klassische B-Form der DNA abgebildet (s.
Abb.2.6). Beachte: Das Phosphat-Zucker-Band in
der Z-DNA verlduft links herum als Zick-Zack-Linie
(daher der Name Z-DNA) [nach 13].
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Fixed bent structure caused by specific primary sequence structure

GAATTCCCAAAAATGTCAAAAAATAGGCAAAAAATGCCAAAAATCCC

Abb. 2.17 Sequenzinduzierte Beugung von
DNA. oben Kinetoplasten-DNA von Trypanosomen:
Sequenzabschnitt eines der beiden Komplementar-
strange. Bliocke von Adenin-Resten folgen aufein-
ander in Abstdnden einer Helixwindung (10-11 Ba-
senpaare). unten Kiinstlich hergestellte DNA mit
vier Folgen der Sequenz GCTCGAAAAA. Experi-
mente weisen auf eine starke Beugung der DNA hin.
Computergestiitzte Berechnungen ergeben die hier
gezeigte Konformation, namlich Beugung in eine
Richtung [aus 10, 11].
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26 2. DNA: Trager genetischer Information

s > < 3"
—§—TGTGTGGAATTGTTAGCGGATA&CJ&ATTTCF&EACA—
P N L EEELL R EEL BB EEE

m—— ACACACCTTAACAATCGCCTATTGTTAAAGTGTGT s
3‘ > < 5‘

s
1 |
;'F*_| }C"u

| TR NS

== OO0 POAEORO=——EEMN

T er—

e —

A~ ‘
e e el R e e O
.q

}—4

=)
M

Abb. 2.18 DNA in Kreuzform,. links Die DNA im lac-Operan von E. coli. rechts Modell einer Kreuzform-DNA [nach 14).
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Triple Helix DNA

Abb. 2.19 Modell einer intramolekularen Tri-
plex-Helix. Teilweise Trennung eines Polypurin-
Stranges von einem Polypyrimidin-Strang: Der Poly-
pyrimidin-Strang faltet sich zuriick und lagert sich in
die groRBe Rinne, wo Hoogsteen-Paarungen mit den
Purinresten entstehen. Niedrige pH-Werte be-
ginstigen die Umlagerung, weil proteniertes Cyto-
sin eine Hoogsteen-Basenpaarung eingehen kann
[nach 14].

T-C-T-C- T-C-T-C- T-C-T-C
( AERERE RN R RS
A=Gm b= A=Gm h=G- -G A-G , ;T Triples
1 | I T O T O O O
T-C-T-C- T-C-T-C- T-C-T-C ><A
A—G—A—G—A—G—A—G—A—G—A—G/ U

} Hoogsteen hydrogen bounds
| watson and Crick hwdrogen bounds

drawing after Dey |, Rath PC, Biochern Biophyws Res Cormm 20050

Triplex DM &
http://atlasgeneticsoncology.org/Educ/Images/H-DNAE.jpg
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Helix und Superhelix 27

Ringférmige entspannte DNA

Abb. 2.20 Ringfirmige und lineare DNA. Die
komplementaren Strange der linearen DNA kbnnen
durch Schmelzen getrennt werden, nicht aber die
Strange der ringférmigen DNA. Die Verkniipfungs-
zahl der entspannten Ring-DNA entspricht der Zahl
der Helixwindungen. Lk = Tw = 12 (weitere Erldute-
rungen siehe Kasten Topologie der DNA®Y,
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(A)

o, .s.ﬂ\ ,g.ﬂ\*-w% @ﬁ\ﬁ% Underwound DNA
‘%\ §§ can also compensate
by forming negative
t,a:lfg Jf9 \,azﬂ'g @Jﬂ ooff¥  supercoils

Genetik

Bubble of unpaired (D) Relaxed Supercoiled
bases compensates circle circles
for underwinding

10 base pairs (B)
per complete turn

Underwound

Relaxed
circle

circle

Figure 8.2 Different states of a covalent circle. (A) A nonsupercoiled (relaxed) covalent circle with 36
helical turns. (B) An underwound covalent circle with only 32 helical turns. (C) The molecule in
part B, but with four twists to eliminate the underwinding. (D) Electron micrograph showing nicked
circular and supercoiled DNA of phage PM2. Note that no bases are unpaired in part C. In solution,
parts B and C would be in equilibrium. [Electron micrograph courtesy of K. G. Murti. |
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Abb. 2.22 Elektronenmikroskopische Aufnah-
me von SV40-DNA (Tab.2.2). Eines der beiden ab-
gebildeten DNA-Molekile liegt als offener Ring vor,
das zweite als in sich gedrehter, verdrillter DNA-
Ring, als Superhelix. Die offene, entspannte ,rela-
xierte* DNA entsteht aus der superhelikalen DNA
nach Einfiihren eines Bruches in einem der beiden
Strange, beispielsweise nach Offnung einer Phos-
phodiester-Bindung durch das Enzym Desoxyribo-
nuclease (R. Wessel, Konstanz).
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Abb. 2.21 Topologie von unterwundener DNA.
Verkniipfungszahl-Werte mit und ohne Unterwin-
dung:

links rechts
Basenpaare 310 310
Lk 27 27
Tw 31 27
Wr -4 0

Erklarungen der Abkiirzungen Lk, Tw und Wr siehe
Kasten ,Topologie der DNA®.

Lk: Lingeage number
Tw: Twist
Wr: Wrist
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Eine genauere Beschreibung der Topologie beginnt mit der Definition
des Begriffs Verkniipfungszahl Lk (linking number). Bei entspannter
DNA (Abb. 2.20) entspricht die Verkniipfungszahl der Anzahl der Helix-
windungen Tw (twists), also der Haufigkeit, mit der die beiden Strange
der Doppelhelix gewunden sind. Aus den Kennzahlen der B-Form der
DNA (Tab.2.1) 1aRt sich der Wert leicht angeben:

N

Ll“1'{],5

N: Gesamtzahl der Basenpaare einer gegebenen DNA
10,5: Zahl der Basenpaare pro Helixwindung

In natiirlichen DNA-Ringen ist die Zahl der helikalen Windungen fast
immer niedriger als in entspannten DNA-Molekulen. Theoretisch kann
sich das so auswirken, wie im rechten Teil der Abb.2.21 gezeigt: Der
entwundene Bereich liegt als einzelstrangige Blase an einer Stelle im
Molekiil. Tatsachlich ist aber die Ganghdhe der Doppelhelix im DNA-
Ring wenig verdndert. Statt dessen wirken sich die Unterwindungen in
Form von Uberdrehungen (supercoils) der Helixachse aus (Abb.2.21
links). Diese superhelikale DNA kann nicht mehr auf einer Ebene liegend
dargestellt werden, weil sie eine dreidimensionale Konformation hat.
Eine Abnahme in der Zahl der Helixwindungen Tw (twists) wird also
durch Uberdrehungen der Helixachse Wr (writhe) ausgeglichen.

Die Beziehungen zwischen den Windungen der Strdnge in der Dop-
pelhelix und den Uberdrehungen der Helixachse kann man quantitativ
in einer einfachen Weise formulieren:

Lk =Tw + Wr

Die Verkniipfungszahl Lk in dieser erweiterten Form gibt also die Hau-
figkeit an, mit der sich die Strange der DNA liberkreuzen.

Lk ist eine topologische Eigenart geschlossener DNA-Molekiile: Die
Werte fiir Tw und Wr kénnen sich dndern, aber der Wert fiir Lk bleibt
erhalten. Mit anderen Worten, geschlossene DNA-Molekiile mit einer
gegebenen Verkntipfungszahl kénnen verschiedene dreidimensionale
Formen einnehmen.
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Abb. 94A,B. Die Funktion von Topoisomerase 11
(Gyrase). A Die A-Untereinheit der Topoisomerase 11
schneidet den DNA-Doppelstrang und trennt die Schnitt-
stellen voneinander. Nachdem die intakte Doppelhelix die
offene Stelle der DNA passiert hat, wird der gedffnete

T 2 —
B | 1l 1l

Strang wieder geschlossen. B Folgen auf dem Niveau der
DNA. Durch die Topoisomerase Il kann ein negatives
Supercoiling erzeugt werden (Schritte 1 bis I, (A: veriin-
dert nach Morrison u. Cozzarelli 1981)
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Figure 3.1 DNA content of the haploid genome is
related to the morphological complexity of lower
eukaryotes, but varies extensively among the higher
eukaryotes. The range of DNA values within a phylum

is indicated by the shaded area.
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Tab. 2.2 GréRe von Virus- und Bakteriengenomen.

e T e R e S S ——— - ——

Lange Basenpaare  Zahl der
(inum)  (bp) Gene
Simian Virus 40 1,8 5243 6
(SV40, tierisches Virus)
Bakteriophage M13 P 6407 10
(die doppelstrangige replikative Form)
Bakteriophage Lambda 16,5 48502 ca.50
Bakteriophage T4 ca. 60 ca. 166000 > 100

Escherichia coli ca. 1300 ca. 4720000 > 3000
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Abb. 10.12. Lincare DNA und Phagenhiille des Bacterio-
phagen T2. Die DNA wurde durch einen osmotischen
Schock aus dem Phagenkopf eluiert und im Elektronenmi-
kroskop dargestellt. Dieses Bild ist auch fiir den nahe ver-
wandten Bakteriophagen T4 reprisentativ. (Aus Klein-
schmitt et al. 1962)
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F Plasmid (I' P O Z" Y A")

Iuc-il:ene

|| DNA  Bakterienwand
i .

T i

,J lac-Gene \
il NP
.

|
Chromosom (I"P* O Z'Y' A")

Abb. 4.37 Merodiploide Zelle vom Typ I [FI,
Das lac-Gen ist im Verhaltnis zu groR gezeichnet. Es
nimmt in Wirklichkeit nur den Platz von etwa 0,15%
des E.coli-Chromosoms ein. Das Wildtyp-lac I-Gen
des Plasmids produziert einen aktiven Repressor
(grilne Kugeln), der sich frei in der Zelle befindet
und deshalb sowohl am chromosomalen lac-Opera-
tor als auch am plasmidalen loc-Operator angreifen
kann. Zur Bedeutung der genetischen Elemente P
und O siehe Text.
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Relaxed region Figure 8.4 Electron
micrograph of an

E. coli chromosome,
showing the multiple
loops emerging from
a central region.

Supercoiled region
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Folded supercoiled Nick allows this

bacterial chromosome loop 1o become
relaxed.

1 nick

Figure 8.5 Schematic drawing of the folded supercoiled E. coli chromosome, showing 11 of the 40 to
50 loops attached to a protein core (blue shaded area) and the opening of loops by nicks.
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Tab. 2.3 DNA im Zellkern einiger Eukaryoten®.

e e s . T et e

Art Grole des Chromo-

Genoms s0men
(Anzahl der
Basenpaare)
Hefe 13,4.10° 16
Saccharomyces
cerevesiae
Fadenwurm &0-10° 4
Caenorhabditis
elegans
Taufliege 165-10° 4
Drosophila
melanogaster
Krallenfrosch 3000- 10° 18
Xenopus laevis
Maus 3000-10° 20
Mus musculus
Mensch 3000- 10° 23
Homo sapiens
Mais 5000 - 10° 10
Zea mays
Zwiebel 15000- 10% 8
Allium cepa

* Angaben gelten jeweils fiir das haploide Genom
bzw. fiir die haploide Chromosomenzahl.
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Abb. 5.1 Der Kern als prominenter Bestandteil
einer typischen Eukaryoten-Zelle (Schema).
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Abb. 9.2A,B. Struktur eines Nukleosoms. A Einzelnes
Nukleosom mit DNA. Die DNA-Doppelhelix windet sich
etwa zweimal um das Proteincore. Die acht verschiedenen
Histonmolekiile (s. Tabelle 9.1) sind angegeben. Es ist

erkennbar, daf} das Histoncore mit Hilfe der jeweils zwei-

mal vorhandenen Histonmolekiile eine symmetrische
Struktur (ein Oktamer aus zwei Tetrameren) bildet. Die
Linkagezahl der DNA im Nukleosom ist erniedrigt, es liegt
also ein nepatives Supercoiling vor. B Hypothetisches

Modell der Struktur eines Nukleosoms wihrend der Trans-
kription. Die RNA-Polymerase kann ein intaktes Nukleo-
som nicht passieren, sondern verlangt nach einer (zumin-
dest teilweisen) Desintegration des Nukleosoms. Eines der
hierfiir vorgeschlagenen Modelle geht davon aus, dal das
Nukleosom wiihrend der Transkription kKurzfristig in seine
zwel Tetrameren zerfillt. A (Nach Kornberg und Klug
1981; B: Nach Prior et al. 1983)
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Tabelle 9.1. Eigenschaften von Histonen

Aminosiuren Lys/Arg-Verhiiltnis Bemerkungen

H1 215 21000 20,0 variabel

H2A 129 14500 1.25 reich an Lys, Variabilitit begrenzt
H2B 125 13700 2.50 reich an Lys, Variabilitit begrenzt
H3 135 15300 0,72 reich an Arg. sehr konserviert

H4 102 11200 0,79 reich an Arg, sehr konserviert

Wiihrend Histon H1 bereits zwischen nahe verwandten Organismengruppen starke Aminosiuresequenzunterschiede zeigt,
ist die Variabilitit der Histone H2A und H2B begrenzt; Histone H3 und H4 hingegen unterscheiden sich in ihrer Amino-
sduresequenz zwischen verschiedenen Organismen kaum. Es gibt eine Reihe gewebespezifischer oder entwicklungs-
stadienspezifischer Histonvarianten, die die oben verzeichneten zellzyklusregulierten Histone ersetzen konnen. Die funk-
tionelle Bedeutung ist jedoch unbekannt.
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Abb. 9.1. Nukleosomen im Chromatin aus
e };:? . o Oocyten des Salamanders Pleurodeles
GETELT i waltlii, (Aus Scheer 1987)
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250-300 A Fibrille

DNA

Abb. 9.5. Modell einer Chromatide nach partieller Auffal-
tung der Nukleosomenkette zur 300 A-Fibrille. Die aufein-
anderfolgende Nukleosomen verbindenden Histon-H1-
Molekiile sind nicht gezeigt. (Nach Klug aus Darnell et al.
1991))
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Abb. 9.6. Hypothetische Nukleosomenanordnung in der
300 A-Fibrille. (Aus Darnell et al. 1990)
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5) Histone Tfiber
11 nm in diameter
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Figure 8.9 Various stages in the condensation of DNA (A) and chromatin (B through E) in forming a
metaphase chromosome (F). The dimensions indicate known sizes of intermediates, but the detailed

structures are hypothetical.
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Abb. 9.7A-C. Di¢ Struktur von Metaphasechromoso-
men. A Submetazentrisches menschliches Chromosom aus
einer Zellinie (COLO-320), bei dem die Windung der
Chromatiden in der elektronenmikroskopischen Darstel-
lung gut zu erkennen ist. B Submetazentrisches Chromo-
som aus einer Miusezellinien (1L.929), das durch besondere

4

Vorbehandlung die Windung der Centromerenregion im
Elektronenmikroskop besonders deutlich zeigt. C Die spi-
ralige Struktur der Chromatiden menschlicher Metapha-
sechromosomen (COLO-320) ist auch im Lichtmikroskop
zu erkennen. (A und C: aus Rattner u. Lin 1987a: B: aus
Rattner u. Lin 1987b)

C
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