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Der genetische Code
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Anticodon der tRNA und Codon
der mRNA verbinden sich

. das Ribosom riickt zum néchsten Codon weiter
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DNase-Schutzexperimente

Man hat eine Reihe von Methoden eingesetzt, um die
Wechselwirkung zwischen RNA-Polymerase und Pro-
motorsequenzen zu erforschen. Die bedeutendste
dieser Techniken nennt man Deoxyribonuclease
(DNase)-Schutzverfahren.

DNase ist ein Enzym, das DNA abbaut, indem es
Phosphodiesterbindungen spaltet. Die Auswirkung
von DNase-Aktivitdt auf reine DNA besteht also darin,
daB die Doppelhelix zu einzeinen Nucleotiden abge-
baut wird.

-G
DNase -~

Polynucleotid  Mononucleotide

Wenn jedoch ein gereinigtes DNA-Fragment einen
Promotor enthalt, an den ein RNA-Polymerase-Protein
gebunden ist, so sind nicht alle Phosphodiesterbin-
dungen fUr den Angriff der DNase zugangiich: Einige
werden durch das gebundene Enzym ,geschitzt”.
Durch die DNase-Behandlung erhait man demnach
einige wenige Mononucleotide und ein ungespaltenes
DNA-Fragment. Die GroBe dieses DNA-Abschnitts

gibt Auskunft Uber das AusmaB der Interaktion zwi-
schen RNA-Polymerase und DNA: Seine Nucleotidse-
quenz (die man durch DNA-Sequenzierung ermitteln
kann) zeigt genau, welcher Teil des Molekdis durch
das Enzym geschuitzt ist.

schiitzendes Protein DNase
(beispielsweise RNA-Polymerase)

Protease zum
Proteinabbau

%% 00q,

geschiltztes DNA-Fragment

Die Ergebnisse dieser Experimente zeigen, dafB die

E. coli-Polymerase zwischen 41 und 44 bp der DNA
einschiieBiich der — 10- und der — 35-Box sowie einen
kleinen Abschnitt der umgebenden Sequenz abdeckt.

« -35 Region

(/ac Operon)

16-17 Nucleotide
AT T T ACA ~AAAAACT AT GT TN

AT TG ACA ~~AAAT TAACT A annne

-10 Region Transkriptionsstart

{Pribnow-Box)

6-7 Nucleotide

{trpOperon)

_ (tyrtRNA) AT T T ACA AT AT GA T ~anaane
(lexA) AN TT G ACA MNIAIINANT ACGAT I
(recA) AT TGATA AT AT AAT e

Consensus-Sequenz:

WTTGACA’\/\/\/\/\/\NT AT AAT AN
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Eigenschaften des
Tryptophan-Operons

Ein zweites Operon zeigt ein Bei-
spiel fir andere Strategien der
Genregulation bei £. coli. Das trp-
Operon besteht aus funf Genen,

kein Tryptophan

die an der Synthese der Amino-
saure Tryptophan beteiligt sind.
Die Expression des Cperons wird
durch den trp-Repressor kontrol-
fiert, der an den trp-QOperator bin-
det und damit die Transkription
verhindert. In diesem Fall jedoch

X
-

der trp-Repressor <

kann nicht an den
Operator binden

der Repressor-

~ trpE

______%__— ¢
Transkription

7

RNA-Polymerase \

kann binden

Tryptophan vorhanden

o Tryptophan

Corepressor-Komplex .0

bin(fet an den

Operator

Das ist nattiriich véllig logisch,
denn Tryptophan ist das Produkt
des biochemischen Weges, den
das Operon kontrofliert. Wenn
kein Tryptophan vorhanden ist,
werden die Enzyme fir seine Syn-
these benttigt, und das Operon
muB transkribiert werden. In Ab-

\_o “ tpE

____g_— 1§
keine Transkription

-
2

RNA-Polymerase
kann nicht binden

wesenheit von Tryptophan bindet
der Repressor also nicht an den
Operator. Auf der anderen Seite
missen die Gene ausgeschaltet
werden, wenn Tryptophan vorhan-
den ist; in diesem Fall bindet der
Repressor-Tryptophan-Komplex

- an den Operator und verhindert

kann der Repressor nicht von sich
aus an den Operator binden. Die
Repression des Operons erfolgt
nur, wenn der trp-Repressor Tryp-
tophan bindet:

»

e rP-MRNA

die Transkription. Tryptophan wirkt
hier als sogenannter Corepres-
sor. OQperons dieses Typs be-
zeichnet man als reprimierbar, im
Gegensatz zum lac-Operon und
anderen induzierbaren Operons.
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