INHALTSVERZEICHNIS 1.3. Ubersetzungsfaktoren.

e genetischer Code: 3 Nucleotide = Codon kodieren ja immer ein AS

e immer Methionin als Startcodeon mit AUG

e Stopcodons UAA, UAG, UGA

e 64 moglichkeiten fiir 20 AS

e Regulatorische Sequenzen sind auf beiden seiten der kodierenden Seu-
qenz

e auf mRNA!! fiir Proteinbildungsregulieren

e bis 500 nukleotide héngen dazu dran

1.4. tRNA. wobble wobble wobble

Adapter zwischen mRNA und Aminoséduren

teilweise komische Nukleotide

Pseudeuridin und Dihydouridin

ziemlich klein, nur 60 Nukleotide

eine spezielle tRNA fiir jede AS-codierung

es gibt aber statt 61 verschiedene tRNA nur 48 stiick, das u am schluss
des codons (wobble position) kann mir A, G oder I — tRNA-Sparung
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1.5. Amnioacyl-tRNA-Synthase. Enzym

e erkennt spezifisch die tRNA und so werden die losen AS mit tRNA

1. VErRvoOO 11 verbunden
e alles bindet an mRNA und schon hat man alles sortiert - es muf} sich

1.1 RNA-Stabilitét. jetzt nur noch verbinden
e iiber 50% wird im Kern gleich wieder abgebaut z.B. wegen Spleififeh- e immer 2 tRNA in Aktion, da gebildete AS ja eine Kette ist
lern, oder Cappingproblemen

e 95% der Pol-IT Transskripte werden abgebaut — Introns werden
mitgrechnet, daher so eine hohe Quote e die Ribosomen (ziemlich grof}) managen das alles, tRNA braucht einen

gemiitlichen Rahmen zum arbeiten
e 40S und 60S Untereinheiten wieder teilbar besteht ja aus rRNA

1.6. Ribosomen.

1.2. Transport Kern — Zytoplasma. e TRNA grofler Anteil der Ribosomen
e iiber Kernpore e gebildet von unterschiedlichen Polymerasen (1 und 3 z.B.) an unter-
e natiirlich schiedlichen Stellen im Kern
e nur wenn 5 und 3 ende richtig e im Nukleolus wird alles zusammengebaut
e RNA-Bindungsproteine dndern sich, wenn das aus dem Kern ins Cy- e Proteine des Ribosoms kommen von auflen in den Kern hinein

toplasma wandert Ribosomen haben 3 slots fiir tRNA Acceptorstelle, Peptidylstelle,
e Qualitétschecks laufen parallel ab Empty-Stelle, ejekt sozusagen
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1.7. Polymerisierung von AS.

e mRNA rutscht immer 3 Nukleotide weiter, damit neue tRNA drann-
binden kann

e die Aminosduren schwimmen einfach umher, sind da und werden che-
misch synthetisiert — es gibt fiir die AS selbst keine mRNA und so
weiter, es gibt sie einfach

1.8. Translationsphasen.

(1) Initiation: Startcodon wird aufgestobert, zubehor: elF und t-RNA von
Methionin (eukariontische initiationsfaktoren)

(2) Elongationsphase, Zubehor: eEF (elongationsfaktoren)

(3) Termination, Zubehor: eRF (releasefactor)

e Stoppcodons haben keine tRNA zugeordnet, sie werden von einem
Protein, eben dem eRF erkannt

1.9. Initation.

e am Cap wird wenn das Cytoplasma betreten wird der elF-4-Komplex
gebunden und schon geht es los, die 3 Untereinheiten binden (2x Ri-
bosom plus elF-2(!)-Komplex)

e — nun startet die Suche nach dem ersten AUG

e clF-2 fillt ab und die richtige, zweite, grole 60S untereinheit bindet

e clF-2 ist quasi fest mit der tRNA fiir das Startcodon verbunden

1.10. Regulation der Translation.

e Onkogene und Wachstumsfaktoren fordern
e Cirkuarisierung der mRNA fordert auch
e Doppelstrang-RNA von Viren bremsen

1.11. mRNA-Ubergabe an Translationsdienstleister.

e Lasso-Struktur sorgt fiir hocheffizientes Ablesen der mRNA

e Grund: rdumliche Néhe alles Zubehors

e Mehrere Ribosomen konnen das benutzen — gewissermafien ein Pro-
duktionscluster

e 50 ein Ring ist 100nm im Durchmesser

1.12. Termination.

e Releasefaktor eRF
e alles fillt auseinander, inklusive des eRF
e Polypeptid ist fertig, das C-Ende ist am Schluf

1.13. Anti-BIOS (=Basic Input/Output System).

e Ubersichtsfolie mit Antibiotischen Beispielen

e Tetracycline z.B. brechen Translation an den Ribosomen, aber eben
nur an denen der Bakteriellen 70S Ribosom-Untereinheit

e Streptomycin machen eine Konformationsdnderung auf die 30S Un-
tereinheit der TBC

1.14. mRNA-Ebene zur Regulation.

e Regulation der Eisenaufnahme und Speicherung auf dieser Ebene

e IRP=c-Aconitase regelt

e kann an mRNA des Membranrezeptor binden und eben auch auch an
das Eisenspeichermolekiil (Ferritin)

e Weg: IRP stabilisiert und es werden ein haufen Membranrezeptoren
zur Fe-Aufnahme erzeugt

e Auflerdem: Ferritin-mRNA wird inhibiert

e Genauer: Eisen bindet an dem IRP und &ndert die Konformation, dafl
das IRP nicht mehr gescheid binden kann — schwupps translatiert
alles

microRNA.

e RISC-Komplex bindet an mRNA

e Erkennt homologe RNA

e Wenn iibereinstimmung der Abfolde der gesamten microRNA wird die
mRNA abgebaut

e teilweise Homologie: Inhibierung — dann bilden sich Loops

e andere Moglichkeit siRNA induziert bei kompletter Bindung eine Zer-

schneidung

regulieren B und T-Zellentwicklung

regulieren deren Funktion

fehlregulationen doof

Diagnose und Therapiemoglichkeiten

gezieltes zerlegen von RNA

1.15.



