AB: Der genetische Code-,Das Alphabet des Lebens”

Die Codesonne gibt an, welches Codon der m-RNS in welche Aminosdure tGberfiihrt wird

Leserichtung von innen nach auf8en

(alsovon 5" nach 37)

Start 3

Ubungsaufgabe:

1. In welches Peptid wird folgende mRNS (ibersetzt?

5" UUAAGAUGAGCGACGAACCCCUAAAAUUUACCUAGUAGUAGCCAU 3°

Losung mit Hinweisen:

Peptid beginnt immer mit einem Startcodon (AUG) und endet immer mit einem Stopcodon (UAG), denn
dort beginnt bzw. endet die DNA-Sequenz fiir ein Gen! Basen, die davor oder danach kommen werden
nicht transkribiert und folglich auch nicht translatiert!

Schreibweise bei der ersten AS immer mit NH,-Gruppe und bei der letzten AS immer mit COOH-Gruppe

HZN-Met — Ser—Asp — Glu— Pro — Leu — Lys - Phe - Thr_ .

2. In welches Peptid wird folgender Abschnitt einer doppelstréiingigen DNS iibersetzt?
(Ubersetzung beginnt immer mit einem Startcodon)

5" TTAAGATGAGCGACGAACCCCTAAAA TTTACC TAGTAG T AGCCAT 3°
3" AAT TCTAC TCGCAGCTTGGGGATTTT AAATGG ATC ATCATCGGTAS®

Losung: zuerst codogenen Strang ermitteln, Startcodon suchen und dann ab TAC in mRNA
transkribieren. AnschlieBend mit dem Startcodon die Translation mittels Codesonne durchfiihren!
Achtet immer auf die genaue Angabe der Richtungen der jeweiligen Strange!

5 T TAAG ATGAGCGTCGAACCCCTAAAATT TACC TAGTAG T AGCCAT 3
3" AAT TCTAC TCGCAGCTTGGGGATT T T AAATGG ATC ATCATCGGTA 5" codogener Strang

5 AUG AGC GUC GAA CCC CUA AAAUUUACCUAG 3 mRNS

HoN” Met — Ser — Val - Glu - Pro- Leu - Lys- Phe -Thr-_,,,, (Stop) Peptid



Losung: Translation

Der Ablauf der Translation

Ll Le 1. Schritt:  a} Anlsgsrung d=r Ribosomensinheitzn an
betmkcea | o4t diz Startstelle dar m-RMNA
o b} t-RMNA (it M=t beladsn) wird an
e g — Py Startocodon der m-RNS {ALG) gebundan, die
AR E DR &n der P-Sielle d== Ribosoms sitzt

2 Schritt:  a) Anlagsrung =insr zwsiten beladsnan-ANA
an diz m-ANS und an diz A-Sielle d==
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i, e 2. dehritt:  Ablisung der leeren +-RNA vom dar P-Stelle
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AT . Vorgang wiederholt sich— Bildung einer Peptidhette

L ’:: L0 n :. j I.i:- L= v 3

[ R 2

Lésung_Ubung_genetischer Code

1. Fahigkeit: Ubersetzen einer gegebenen DNA- oder RNA-Sequenz in die entsprechende Aminoséure-Sequenz.
Lose mit Hilfe der Code-Sonne die folgenden Aufgaben

1.1 Einem Enzymprotein, entstanden aus 150 Aminosauren, liegt ein DNA-Abschnitt zugrunde
(Nukleotide mit den Basen 1 bis 450), der in den Nukleotidpositonen 10 bis 24 des codogenen
Strangs folgende Basen enthilt.

Erganze die komplementare mRNA und die Aminosduresequenz:

3 A Cc C G C T A G c A A T T T cC 5
Positon 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24
mRNA U G G C G A U C G U U A A A G

AS Trp- Arg Ser Leu Lys



1.2 Durch eine spontane Mutation kommt es zu einem Austausch der Base an Position 15 in
Adenin statt Thymin.

Erganze wieder die komplementdre mRNA und die Aminosauresequenz:

3 A C C G C A A G C A A T T T cC 5
Posion 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24
mRNA U 6 6 C¢C 6 B u c G U U A A A G

AS Trp- Arg Ser Leu Lys

1.3 Durch eine spontane Mutation kommt es zu einem Austausch der Base an Position 19 in
Thymin statt Adenin.

Ergdnze wieder die komplementare mRNA und die Aminosauresequenz:

3 A c C G Cc T A G Cc T A T T T c 5
Positon 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24
MRNA U G G C G u U C G B U A A A G

AS Trp- Arg Ser ] Lys

1.4 Durch ein Mutagen kommt es zu einem Basenverlust in Position 19 des angegebenen DNA-
Abschnitts.

Ergdnze wieder die komplementare mRNA und die Aminosaduresequenz:

3 A C C G C T A G C A T T T (o] ? 5
Positon 10 11 12 13 14 15 16 17 18|19 20 21 22 23 24
mRNA U G G C G U u ¢ GG * B B B A oG

AS Trp- Arg Ser Stopp



2. Fahigkeit: Kenntnis der Degeneration des genetischen Codes und der Bedeutung fiir die Auswirkungen von

Punktmutationen.

2.1 Leite mit Hilfe der Code-Sonne, alle moglichen Basensequenzen des codogenen Strangs ab.

Die dritte Base kann laut Code-Sonne variieren ohne dass eine andere Aminosaure codiert wird, Allerdings hat es im
Umkehrschluss Auswirkungen auf die mRNA-Sequenz und schlielRlich auf die DNA-Sequenz!

AS

MRNA5'

gdfs.
Varianten

DNA 3

gofs.
Varianten

Val Leu
GUG UUA
GUA
UuG
GUC
GUU
CAC AAT
CAT
AAC
CAG

lle

AUA

AUC

AUU

TAT

TAG

TAA

3!

5‘ Codogener Strang



Losung_AB_DNA-Replikation

Aufgabe/Erklarung

Helicase

Entspiralisierung der ds-DNA und Trennung der H-Briicken=>Offnung
und Entwindung: Replikationsgabel entsteht

Topoisomerase

Verhinderung einer Uberdrillung=> schneiden und erneute
Verknlipfung der DNA

RNA-Primer

Kurze RNA-Startnucleotid-Sequenz gebildet durch Enzym Primase—>
komplementare Anlagerung an gedffnete DNA ; einmalig an der
Leitstrangmatrize; Mehrmals an der Folgestranmatrize

DNA-Polymerase

1. Enzym zur Verlangerung des sich bildenden Leitstrangs durch
kontinuierlicher Anlagerung von Nucleotiden am 3°-Ende des
Primers

2. Diskontinuierliche Anlagerung von Nucleotiden zur Bildung des
Folgestrangs durch Bildung von Okazaki-Fragmenten an mehrerer
Primer-Sequenzen

DNA-Ligase Verknipfung der Okazaki-Fragmente am Folgestrang nach Ersatz der
RNA-Primer durch DNA-Nucleotide

Leitstrang eine kontinuierlich bildende komplementare Abschrift des

5'>3° ,Vorwarts-Stranges”

Folgestrang eine diskontinuierlich bildende Abschrift des ,Rlickwarts-Stranges”

3’5 in Form von komplementaren Okazaki-Fragmenten und

anschlieRende Verknlipfung dieser durch die Ligase

Okazaki-Fragment

Kurze einzelsrangige DNA-Fragmente




