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Genetischer Code

Der genetische Code ist eine Regel, nach der Dreiergruppen aufeinanderfolgender Nukleotide (oder Nukleobasen) - Tripletts oder Codons genannt - in Aminosäuren übersetzt werden.

Diese Übersetzung, Translation, findet bei der Bindung von Aminosäuren an verschiedene Transfer-Ribonukleinsäuren (tRNA) statt, durch die sie für ihren Zusammenbau zu Proteinen vorbereitet, aktiviert werden.
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Die Transfer-Ribonukleinsäuren unterscheiden sich durch ihr an einer prominenten Molekülstelle befindliches Nukleotid-Triplett, das aus jeweils drei Nukleotiden besteht, die zu den Nukleotiden eines bestimmten Codons komplementär sind, also ein dreigliedriges Anticodon bilden. Codon und Anticodon passen spezifisch zueinander und ihnen ist nach dem genetischen Code eine bestimmte Aminosäure zugeordnet. An jede Transfer-Ribonukleinsäure wird diejenige Aminosäure gebunden, für die das zum Anticodon der tRNA passende Codon steht. Auf diese Weise, durch die spezifische Bindung einer Aminosäure an eine tRNA mit einem dafür vom genetischen Code vorgesehenen Anticodon, wird also das Zeichen für eine bestimmte Aminosäure, das Codon, in die nach dem genetischen Code vorgeschriebene Aminosäure übersetzt. Streng genommen ist also die Translation schon in der Struktur der verschiedenen tRNA-Arten enthalten: Jedes tRNA-Molekül enthält eine so strukturierte Aminosäure-Bindungsstelle, dass nur die nach dem genetischen Code zu dem Anticodon dieser tRNA passende Aminosäure daran gebunden werden kann.

Nach Bindung der Aminosäuren an tRNA kann die Synthese des durch die Folge der Codons in einer Desoxyribonukleinsäure (DNA) festgelegten Proteins beginnen. Als Voraussetzung für diese Synthese wird der DNA-Abschnitt eines Gens zunächst in ein Messenger-Ribonukleinsäure (mRNA)-Molekül umgeschrieben (Transkription); danach werden meistens bestimmte Teile dieser mRNA gezielt entfernt (Spleißen). Schließlich werden die Aminosäuren der zu den Codons passenden tRNAs miteinander zu einer Polypeptidkette verknüpft.

Alle nach der Synthese und dem Spleißen der mRNA folgenden Schritte bis einschließlich der Synthese der Proteine werden als Translation bezeichnet, da bei der Proteinsynthese die Umsetzung der Triplett-Folge der DNA in eine Aminosäure-Folge deutlich wird. Die eigentliche Anwendung des genetischen Codes, die Übersetzung eines Codons, eines Basen-Tripletts, in eine Aminosäure findet jedoch nur bei der Bindung der Aminosäuren an tRNA statt, also bei der Vorbereitung der Aminosäuren zum Zusammenbau der Proteine.

Einige Codons stehen nicht für eine Aminosäure, sondern werden als STOPP-Zeichen behandelt, welches die Proteinsynthese beendet (Stopp-Codons).

Das Rennen um das Verständnis des genetischen Codes fesselte die Biochemiker die erste Hälfte der sechziger Jahre des vorigen Jahrhunderts. Am 27. Mai 1961 um 3.00 Uhr gelang dem deutschen Biochemiker Heinrich Matthaei mit seinem Mitarbeiter Marshall Nirenberg mit dem Poly-U-Experiment der entscheidende Durchbruch: die Entschlüsselung des genetischen Codes. Dieses Experiment wird von einigen Genetikern als das bedeutendste des 20. Jahrhunderts bezeichnet.

Alle Lebewesen benutzen in Grundzügen denselben genetischen Code. Die gebräuchlichste Version ist in den folgenden Tabellen angegeben. Sie zeigen, welche Aminosäuren von den 4³ =64 möglichen Codons kodiert werden (Tabelle 1), und welche Codons jede der 20 in der Translation verwendeten Aminosäuren kodieren.

Codon

Als Codon bezeichnet man eine in mRNA-Molekülen vorkommende Sequenz von drei Nukleotiden, die im genetischen Code eine Aminosäure codiert. Insgesamt existieren 43 = 64 mögliche Codons, davon werden drei als Stopp-Sequenz benutzt, die restlichen 61 codieren insgesamt 20 proteinogene Aminosäuren. Für viele Aminosäuren gibt es daher mehrere verschiedene Codierungen. Die Codierung als Triplett ist trotzdem notwendig, da bei einer 2er-Codierung nur 42 = 16 mögliche Codons nicht genügend Möglichkeiten entstehen, um alle Aminosäuren abzudecken.

	Tabelle 1 : Standard-Codon-Tabelle. Diese Tabelle zeigt die 64 möglichen Codon-Tripletts.

	
	2. Base

	
	U
	C
	A
	G

	1. Base
	U
	UUU Phenylalanin
UUC Phenylalanin
UUA Leucin
UUG Leucin

	UCU Serin
UCC Serin
UCA Serin
UCG Serin

	UAU Tyrosin
UAC Tyrosin
UAA Stop
UAG Stop

	UGU Cystein
UGC Cystein
UGA Stop
UGG Tryptophan


	
	C
	CUU Leucin
CUC Leucin
CUA Leucin
CUG Leucin

	CCU Prolin
CCC Prolin
CCA Prolin
CCG Prolin

	CAU Histidin
CAC Histidin
CAA Glutamin
CAG Glutamin

	CGU Arginin
CGC Arginin
CGA Arginin
CGG Arginin


	
	A
	AUU Isoleucin
AUC Isoleucin
AUA Isoleucin
1AUG Methionin

	ACU Threonin
ACC Threonin
ACA Threonin
ACG Threonin

	AAU Asparagin
AAC Asparagin
AAA Lysin
AAG Lysin

	AGU Serin
AGC Serin
AGA Arginin
AGG Arginin


	
	G
	GUU Valin
GUC Valin
GUA Valin
GUG Valin

	GCU Alanin
GCC Alanin
GCA Alanin
GCG Alanin

	GAU Asparaginsäure
GAC Asparaginsäure
GAA Glutaminsäure
GAG Glutaminsäure

	GGU Glycin
GGC Glycin
GGA Glycin
GGG Glycin



Farbgebung für die Aminosäuren:

	hydrophob (unpolar)

	hydrophil neutral (polar)

	hydrophil und positiv aufladbar = basisch

	hydrophil und negativ aufladbar = sauer


1Das Triplett AUG dient sowohl als Codon für Methionin als auch als Startsignal der Translation, es wird daher auch als Startcodon bezeichnet. Eines der ersten AUG-Tripletts auf der mRNA wird das erste Codon, das zu Protein translatiert wird. Welches AUG genau verwendet werden soll, erkennen die Proteine an Signalen in der umliegenden Sequenz.

Fehlertoleranz

Wird während der Translation ein Codon falsch dekodiert (eine falsche Aminosäure verwendet), so stimmt die Struktur des hergestellten Eiweißes nicht mehr, und es funktioniert nicht mehr wie vorgesehen. Offenbar war es daher sehr früh in der Evolutionsgeschichte notwendig, den genetischen Code mit einer gewissen Fehlertoleranz auszustatten: Er ist ein so genannter degenerierter Code, das heißt, dass eine semantische Einheit durch mehrere unterschiedliche syntaktische Symbole codiert wird: Abzüglich der Stopp-Codons stehen ja 61 unterschiedliche Codons zu Verfügung, es müssen aber nur 20 Aminosäuren codiert werden. Wie in der Tabelle oben ersichtlich, werden also für manche Aminosäuren mehrere Codes verwendet. Diese unterscheiden sich dann in der Regel in nur einer der drei Basen. (Sie haben dadurch einen minimalen Abstand im Coderaum (siehe: Hammingdistanz). Wird also eine der Basen falsch gelesen, liegt die Wahrscheinlichkeit, dass trotzdem die richtige Aminosäure ausgewählt wird, noch immer bei 60%. Meist unterscheiden sich die betroffenen Codons zudem in der letzten (dritten) Base eines Codons, die bei der Translation am häufigsten falsch gelesen wird.

Darüber hinaus haben Aminosäuren, die häufiger in Proteinen vorkommen als andere, mehr Codons, die für sie kodieren.

Bemerkenswert ist die Tatsache, dass der Charakter einer Aminosäure weitgehend durch die mittlere Position eines Tripletts bestimmt wird:

· U - hydrophob

· C - polar bis neutral

· A - geladen

· G - geladen, neutral bis polar

Daraus folgt, dass Radikalsubstitutionen (Tausch gegen Aminosäuren eines anderen Charakters) in erster Linie Folge von Mutationen in dieser zweiten Position sind. Mutationen in der ersten, besonders aber in der dritten Position ("wobble") erhalten dagegen häufig die Aminosäure oder zumindest ihren Charakter "konservative Substitution". Berücksichtigt man ferner, dass Transitionen (Umwandlung von Purinen bzw. Pyrimidinen ineinander) aus mechanistischen Gründen häufiger auftreten als Transversionen (Umwandlung eines Purins in ein Pyrimidin und umgekehrt; dieser Prozess setzt zumeist eine Depurinierung voraus), so ergibt sich eine weitere Erklärung für den konservativen Charakter des Codes.

Ursprung des genetischen Codes

Früher glaubte man, der genetische Code sei zufällig entstanden. Noch 1968 bezeichnete Francis Crick ihn als "eingefrorenen Zufall". Untersuchungen aus dem Jahr 2004 deuten jedoch darauf hin, dass er das Resultat einer strengen Optimierung hinsichtlich der Fehlertoleranz darstellt. Fehler sind besonders gravierend für die räumliche Struktur eines Proteins, wenn sich die Hydrophobie einer fälschlich eingebauten Aminosäure deutlich vom Original unterscheidet. Im Rahmen einer statistischen Analyse erweisen sich in dieser Hinsicht unter 1 Million Zufallscodes nur 100 besser als der tatsächliche. Berücksichtigt man bei der Berechnung der Fehlertoleranz zusätzliche Faktoren, die typischen Mustern von Mutationen und Lesefehlern entsprechen, so reduziert sich diese Zahl sogar auf 1 von 1 Million (Lit.: Freeland, 2004).

Universalität des Codes

Grundprinzip

Bemerkenswert ist, dass der genetische Code im Prinzip für alle Lebewesen gleich ist, alle Lebewesen sich also der gleichen "genetischen Sprache" bedienen. Da also ein bestimmtes Codon immer für die gleiche Aminosäure steht ist es möglich, in der Gentechnik z.B. das Gen für menschliches Insulin in Bakterien einzuschleusen, damit diese Insulin produzieren. Dieses Prinzip wird als "Universalität des Codes" bezeichnet. Dies erklärt sich aus der Evolution so, dass der genetische Code schon sehr früh in der Entwicklungsgeschichte des Lebens ausgestaltet und an alle sich entwickelnden Arten weitergegeben wurde. Eine solche Generalisierung schließt nicht aus, dass die Häufigkeit verschiedener Codewörter (das so genannte Codon Usage) sich zwischen den Organismen unterscheiden kann.

Ausnahmen

Es gibt auch offensichtliche Ausnahmen von der Universalität des genetischen Codes: So wird in den Mitochondrien, energieumsetzenden Organellen, die vermutlich von symbiotischen Bakterien abstammen (Endosymbionten-Theorie), und die eine eigene Erbsubstanz (neben der DNA des Zellkerns) tragen, eine leicht abgewandelte Form des Codes benutzt.

Auch die Ciliaten zeigen Abweichungen vom Standard-Code: UAG, und häufig auch UAA, kodieren für Glutamin; diese Abweichung findet sich auch in einigen Grünalgen. UGA steht auch manchmal für Cystein. Eine weitere Variante findet sich in der Hefe Candida, wo CUG Serin kodiert.

Des weiteren gibt es einige Varianten von Aminosäuren, die von Bakterien (Bacteria) und Archaeen (Archaea) verwendet werden; das STOPP-codon UGA kann, wie oben beschrieben, Selenocystein und UAG Pyrrolysin kodieren. Es ist nicht auszuschließen, dass weitere Codierungs-Varianten existieren, die bislang noch nicht entdeckt wurden.

	3.3 Der genetische Code 


Neben der Nukleinsäure DNA als Träger der Erbinformation ist noch RNA (= Ribonukleinsäure) an den molekularen Prozessen um die Erbinformation beteiligt. Sie kommt in der Zelle in 3 Formen vor:
1. m-RNA = Messenger-RNA oder Boten-RNA 

2. t-RNA = transfer-RNA 

3. r-RNA = ribosomale RNA. 

Alle drei RNA-Sorten sind an der Realisierung der genetischen Information beteiligt, also an der Umsetzung der Gene in Stoffwechsel. Den Gedanke, daß die Erbinformation etwas mit dem Stoffwechsel zu tun hat, äußerte Archibald Garrod 1902 zum ersten mal. George Beadle und Edward Tatum bewiesen um 1940 diesen Zusammenhang und stellten die "Ein-GEN ein ENZYM-Hypothese" auf. Sie benutzten Röntgenstrahlen, um beim Pilz Neurospora Mutationen hervorzurufen. Diese betrafen einzelne Gene und einzelne Enzyme in einem speziellen Stoffwechselweg. Für ihre Forschungsergebnisse erhielten sie 1958 den Nobelpreis. Genaueres über das Experiment und die Nobelpreisträger ist in den Quellen zu erfahren.

Heute hat man diese Hypothese in "Ein-Gen-ein-Polypetid" umbenannt, denn viele Proteine wie z.B. Hämoglobin bestehen aus mehreren Polypeptidketten. Das heißt: 

Ein Gen trägt die Information für ein Polypetid. 

Die DNA im Zellkern arbeitet also mit den Ribosomen im Zytoplasma zusammen, denn dort werden die Proteine hergestellt. Wie kommt nun die Information der DNA aus der Zelle und wird in Proteine umgesetzt? Den grundsätzlichen Zusammenhang stellt die nächste Abbildung her.


Schon F. Crick hat 1953 den Informationsfluß aus der DNA über RNA zu den Ribosomen als zentrales Dogma der Molekularbiologie aufgestellt. Ribonukleinsäure (RNA), die sowohl im Zellkern wie auch im Cytoplasma vorkommt, übernimmt die Überträgerrolle der genetischen Information zu den Proteinen. Man unterscheidet 2 Vorgänge:
· die Transkription: das Abschreiben von Genen in eine mRNA-Genkopie 

· die Translation: die Proteinsynthese aufgrund der Information der mRNA-Genkopie 

Die Ribosomen, die zu 2/3 aus RNA, genauer rRNA bestehen sind der Ort der Proteinbiosynthese.
Um Eiweiße herstellen zu können, braucht die Zelle Aminosäuren. Sie erhält sie aus der Nahrung. t-RNA-Moleküle übernehmen den Transport im Zytoplasma zu den Ribosomen. 

Der Genetische Code

Mit Hilfe der Ribosomen wird die "Sprache der Gene" in die "Sprache der Proteine" umgesetzt. Sprachen oder Schriften besitzen als Elemente Zeichen, Buchstaben und Sonderzeichen. Die deutsche Sprache besteht aus 26 Buchstaben, Umlaute nicht mitgerechnet. Die Maschinensprache der Computer besteht aus 2 Zeichen: 0 und 1. Bei beiden werden in Kombinationen der Zeichen, also Wörtern und Sätzen Information gespeichert.
Die Proteinsprache besteht aus 22 Buchstaben, den Aminosäuren. In der Sequenz ist die Information zur spezifischen räumlichen Struktur enthalten, die dem Protein eine spezifische Funktion verleiht.
Die genetische Sprache besitzt 4 Buchstaben: Adenin, Guanin, Cytosin und Thymin. Was liegt also näher, als ebenfalls in der Kombination der Basen die genetische Information zu vermuten. Die Frage war in den 50er Jahren nur:
Wie lange ist ein genetisches Wort und welche Basenkombination entspricht einer Aminosäure? 
Mit einer Base könnte man maximal 4 Aminosäuren verschlüsseln, zu wenig. Die Kombination von 2 Basen ergibt 42 Möglichkeiten d.h. 16 Varianten, also immer noch zu wenig. Bei mindestens 3 Basen in Kombination hätte man die Möglichkeit, alle 22 Aminosäuren zu verschlüsseln, maximal 43 = 64 Kombinationsmöglichkeiten. 

Dies wurde zu Beginn der 60er Jahre von Marshall Nirenberg und Heinrich Matthaei (Nobelpreis 1968) getestet. Sie gaben in 20 Teströhrchen mit E.Coli-Zellfragmenten mit jeweils einer bestimmten Aminosäure eine Poly-U- RNA. In einem Reaktionsansatz entstand ein Polypeptid, das nur aus Phenylalanin bestand. Dabei fanden Sie, daß eine Kombination von 3 Basen, ein Triplett die Information für eine Aminosäure enthielt. Da an den Ribosomen die zur DNA komplementäre mRNA verwendet wird, ist das entsprechende Codogen in der DNA für Phe AAA, das Codon der mRNA UUU.
Durch Testen mit verschiedensten RNA-Sequenzen wurden alle Codogene geklärt. 
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Man fand 61 für Aminosäuren codierende Tripletts und 3 Terminator oder Stop-Codogene für die es keine Aminosäure gibt. Deshalb bricht hier die Proteinsynthese ab, man spricht auch von Nonsens-Codonen. Die mRNA-Sequenz ist: UAA, UAG und UGA.

	Neben der tabellarischen Form ist auch die "Codesonne" nach Bresch und Hausmann weit verbreitet. Klicken Sie rechts um dies zu sehen. Die Codone werden von innen nach außen gelesen.
	




Da an den Ribosomen der genetische Code in Form der mRNA übersetzt wird, gibt man den genetischen Code als mRNA-Code in Form der Codone an. Eine tabellarische Zusammenstellung findet man unten. Z.B. bedeutet Isoleucin AUU, AUC oder AUA. Da für eine Aminosäure mehrere Codone zutreffen, nennt man den gentischen Code degeneriert.
Diese Zuordnung der Aminosäuren hat man bei allen Lebewesen gefunden, deshalb bezeichnet man den genetischen Code als universell. Nur in den Mitochondrien und Chloroplasten bzw. den Archäbakterien trifft man auf teilweise andere Codierungen.
Bis vor einigen Jahren waren nur 20 Aminosäuren bekannt. Inzwischen hat man 2 weitere Aminosäuren gefunden, Selenocystein (Sec) und Pyrrolysin (Pyl), die beide an speziellen t-RNAs gebunden an die Stopcodone UAG (Pyl) und AGA (Sec) binden. 
Der Code ist auch überlappungsfrei, d.h. die Sequenz eines Gens wird nicht teilweise von einem anderen benützt. 

Ein Ausschnitt aus einem Gen könnte so aussehen:

	DNA, Codogener Strang 
	TAC CTT AAG AGC GAG 
	(3' <- 5') 

	DNA, komplementärer Strang: 
	ATG GAA TTC TCG CTC 
	(5' -> 3') 

	mRNA 
	AUG GAA UUC UCG CUC 
	(5' -> 3') 

	Protein 
	 Met - Glu - Phe - Ser - Leu 
	COOH 


Wie sieht nun die tatsächliche Nukleotidsequenz eines Gens aus? Dies ist für Bakterien und Eukaryonten unterschiedlich. Bei Bakterien besteht die komplette DNA aus Genen, die die Information zur Herstellung von Proteinen enthalten.
eeee In Eukaryonten enthält nur ein Teil der DNA Information für Proteine, genannt Exons. Der Sinn des anderen Teils ist derzeit nicht bekannt = Introns. Die Ausdrücke kommen daher, daß ein Gen beide Abschnitte enthält, siehe Abb. 27.
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Am Beispiel des Muskelproteins Tropomyosin sieht man die Exons und Introns in einem eukaryontischen Gen.
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Tropomyosin ist ein stäbchenförmiges Molekül (ca. 400 Å lang und 20 Å breit). Es besteht aus 2 parallel angeordneten a-Helices. VieleTropomyosin- Moleküle lagern sich eweils kopf- und schwanzseitig aneinander. Ein Skellettmuskel besteht zu 3% aus Tropomyosin. 
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3.3.1 Modellhafter Ablauf von Transkription und Translation 

Um nun aus dem Bauplan in der DNA ein Protein herzustellen wird in einem komplizierten Vorgang zunächst das Gen im Zellkern abgeschrieben. Dazu wird eine Kopie der codogenen Basensequenz der Doppelhelix angefertigt. (codogener Strang = der Strang der das Gen enthält) Den Vorgang nennt man Transkription. Diese Kopie, m-RNA genannt wandert dann aus dem Kern ins Zytoplasma zu den Ribosomen. Dort wird die Basensequenz in die entsprechende Proteinsequenz übersetzt und ein Protein hergestellt. Dies nennt man Translation.
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Transkription

Die Transcription läuft in 3 Schritten ab: 

1. Initiation
2. Elongation
3. Termination 
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1. Initiation

Zum Abschreiben des Gens bindet der RNA-Polymerasekomplex an eine bestimmte Stelle, den Promotor. Dazu sind verschiedene Faktoren wie z.B. der Sigmafaktor notwendig. Die nachfolgende Stelle wird nun entschraubt und die Bildung einer komplementären Nukleotidsequenz als mRNA ( messenger RNA) ab dem Startcodon beginnt.

2. Elongation

Der gesamte Transsriptionskomplex samt entstehender mRNA wandert in 5´ - 3´- Richtung entlang dem Gen, wobei das Gen sozusagen komplementär abgeschrieben wird.

3. Termination

Beim Erreichen einer Stopsequenz mit einem Terminatorcodon wird die Abschrift beendet. Der RNA-Polymerasekomplex fällt von der DNA ab.

In Prokaryonten wird diese mRNA direkt von den Robosomen als Matrize benutzt um daraus das entsprechnde Protein (=Translation) herzustellen. In Eukaryonten wird das primäre Transcript (= prä - mRNA) noch bearbeitet und dabei in die zur Translation notwendige mRNA umgewandelt. Dieser Umwandlungsvorgang der prä -mRNA in mRNA bei Eukaryonten besteht aus Capping, Polyadenylierung und Splicing (Spleißen) .

Bearbeitung der der prä - mRNA bei Eukaryonten

Capping: Nach der Transcription wird die prä-m-RNA am 5´-Ende mit einer Kappe (= Cap) versehen (= Capping). Dabei wird eine spezielles Nukleotid (7-Methyl-Guanosin) in einer 5'-5' Bindung an das 5´-Ende der prä-mRNA gebunden.

Polyadenylierung: An das 3´-Ende werden zwischen 20 und 250 Adenin-Nukleotide angefügt. (= Poly-A-Schwanz).
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Splicing: Danach werden die durch einen Komplex (= Spliceosom) aus Proteinen und speziellen RNAs (= snRNAs) die Introns herausgeschnitten und die Exons zusammengefügt.

	Persönlicher genetischer Code auf CD-Rom


Innerhalb eines einzigen Tages will das britische Unternehmen Solexa den genetischen Code eines Menschen knacken. 

Für nur 1.000 Dollar soll die persönliche Gen-Karte eines Menschen erstellt werden, berichtet BBC-Online. Dann könne jeder Mensch seine genetischen Daten auf einer CD-Rom haben. Die Informationen sollen auch dazu dienen eventuelle Krankheiten frühzeitig zu erkennen. 

Bisher ist der Genomforscher und Millionär Craig Venter beim Decoding der Schnellste: für 712.000 Dollar will er schon am Ende des Jahres den reichen Amerikanern den persönlichen genetischen Code verkaufen, damit sie erkennen, ob sie ein höheres Risiko haben an Alzheimer oder Diabetes zu erkranken. Solexa will den selbsternannten Gentech-Papst Venter den Wind aus den Segeln nehmen. Das britische Unternehmen ist von zwei Wissenschaftlern der Cambridge Universität gegründet worden. Die beiden Forscher wollen auch ein Mapping der genetischen Buchstaben, der so genannten SNPs (Single-Nucleotide Polymorphisms), anbieten. An diesen Unterschieden soll auch eine Präposition verschiedener Erkrankungen festgestellt werden. 

Nick McCooke, CEO von Solexa, plant, dass nach einer einfachen Blutabnahme bereits die komplette Gen-Landkarte eines Menschen erstellt werden soll. Diese Methode soll dann von Spezialisten ausgewertet werden. Dabei könnten mögliche Gesundheitsrisken festgestellt und die nötigen medizinischen Indikationen festgelegt werden. Der Interessensverband Genewatch äußerte sich kritisch zu dem Vorhaben und fordert eine bessere Kontrolle des "Genmappings". Bisher sei die Information über die Gentests widersprüchlich, meinte Helen Wallace, Direktorin von Genewatch. Sinnvoll sei ein solcher Test erst dann, wenn er tatsächlich wertvolle Informationen über die Gesundheit ermögliche, so Wallace. 

113 Grad: Genetischer Code des Temperatur-Weltrekordlers entschlüsselt


Forscher von zwei amerikanischen Biotech-Firmen haben den genetischen Code des Temperatur-Rekordhalters entziffert: Das Bakterium fühlt sich bei 106 Grad Celsius am wohlsten, hält aber bis zu 113 Grad aus. Von der Entschlüsselung erhoffen sich die Forscher viele Anwendungen: Enzyme für die pharmazeutische, chemische sowie die Agrarindustrie, die auch bei hohen Temperaturen den Dienst nicht quittieren.

Das Bakterium Pyrolobus fumarii gedeiht bei Temperaturen zwischen 90 und 113 Grad Celsius. Mit etwa 106 Grad Celsius hat es das höchste Temperaturoptimum aller Organismen. In weniger als einem Jahr hat man bei den Firmen Diversa und Celera den genetischen Code der Mikrobe entschlüsselt. Diversa wurde vor sieben Jahren von dem Regensburger Mikrobiologen Karl Stetter und Partnern in San Diego gegründet.

Die hohe Temperatur, bei der die Bakterien existieren, lässt vermuten, dass auch deren Eiweiße extrem hitzestabil sind. Für derartige thermostabile Enzyme gibt es zahlreiche Einsatzfelder: Zum Beispiel eignen sie sich, um Tierfutter leichter verdaulich zu machen oder um schwermetallhaltige Katalysatoren, die die chemische Industrie verwendet, zu ersetzen.

Karl Stetter ist ein Pionier in der Erforschung von Mikroorganismen, die unter Extrembedingungen leben. Pyrolobus fumarii holte er mit einem U-Boot vom Grund des Atlantiks aus über 3.500 Metern Tiefe. Er entdeckte das Bakterium am Rande eines "Black Smoker". "Schwarze Raucher" sind hydrothermale Erdspalten auf dem Meeresboden. Aus ihnen schießt kochend heißes Wasser, das schwefelhaltige Mineralteile aus der Erdkruste schwarz färben.


Genetischer Code der Pest entschlüsselt Neue Wege in der Bekämpfung der Krankheit

Britische Wissenschaftler haben den Erreger der Pest genetisch entschlüsselt. Wie die britische Fachzeitschrift "Nature" in ihrer neuesten Ausgabe berichtet, eröffnet diese Entdeckung neue Wege bei der Bekämpfung der gefährlichen Infektionskrankheit. Der Erreger Yersinia pestis hat sich demnach über einen Zeitraum von mehreren tausend Jahren aus einem eher harmlosen Keim entwickelt.

Dabei gewann er im Laufe der Zeit die Fähigkeit, nicht nur im Darm, sondern auch in der Blutbahn von Säugetieren zu überleben. Im Zuge dieser Entwicklung übernahm der Pest-Erreger die Gene verwandter Bakterien. Eines dieser Gene ermöglichte es ihm nach den Erkenntnissen des Forscherteams vom Sanger-Center der Universität Cambridge, auf Flöhen zu überleben, die die Pest von Ratten auf Menschen übertragen.

Die Pest ist in der westlichen Welt besiegt; in Entwicklungsländern hingegen sterben daran nach wie vor zahlreiche Menschen. Seit den Terroranschlägen in New York und Washington warnen Experten auch vor Angriffen mit biologischen Kampfstoffen, etwa mit Pocken-Erregern. Allerdings sind die technischen Voraussetzungen für einen derartigen Angriff sehr aufwendig.

DNA-Molekül








