Transkription in Prokaryoten
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Transkription in Prokaryoten

Transkription:
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Transkription:
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Transkription in Prokaryoten

Transkription:

Die drei RNA-Arten

GroBe (ungefdhre Angaben)  Funktion

—— e ————— S ——

transfer-RNA 80-90 Nucleotide Ubertragung von Amino-
(tRNA) sduren zum Proteinsynthese-
Apparat der Zelle

ribosomale RNA 4 Arten (bei Eukaryoten) Struktur und Funktions-

(rRNA) mit je ca. 120, 150, 1700, elemente der Ribosomen
3500 Nucleotiden

messenger-RNA sehr verschieden (einige die Boten-(messenger-)RNA

(MRNA) 100 bis diber tberbringt dem Proteinsyn-
10000 Nucleotide) these-Apparat eine Abschrift

des Gens




Transkription in Prokaryoten

Transkription:
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Transkription in Prokaryoten

Transkription:




Transkription in Prokaryoten

Transkription:

RNA-Polymerase von E. coli

Untereinheit Zahl/Molekdl Molmasse
[Pa]
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Transkription in Prokaryoten

Transkription:




Transkription in Prokaryoten

Transkription:

PP ATP
PP CTP
5. c wachsende RNA-Kette op - GTP
PP UTP
Hc“&u CTP
3 “C_A_T_G-C-AHT fﬁ\ G-T- C-G-A-A-T-G-G-A- -T-T-C-G\ - - _C_C_ GHT_SI
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Transkription in Prokaryoten

Transkription:

i N i
5—TCTTGACA TATAAT CAT 3
3—AGAACTGT ATATTA GTA 5

——17+1bp— |« 5-7bp —>|

L entwunden im offenen J




Transkription in Prokaryoten

Transkription:

=4{) =20 +1 + 10 +20 +30 40
A CACECCACGCITTAERA CTTTATGCT TCCOGETCCIATETRT CTCT GCAATTCT CAGCGOATAACAAT T TCACACACCAAACACCTATCALCAT C————3'0k
—TCCLTOGOOGT CCOARATOT CAAATACCGAAGCCCGAGE B A CACCTTAACALTCOCCTATTOTTAAMAGTOTCTCLTTTOT COAT ACTLOT AG———5'

pppAAUUGUCAGCOOALAACAAUUUCACACAGCAAACAGCUALGACCALIG————R!
F-tMot-Thr-het ———Prote



Transkription in Prokaryoten

Transkription:

+]

-50 -30 -10 |[+10 +30 +50  bp
|

| 1 1 ] I | 1 | | ]

s - g-Untereinheit

geschlossener Promotor-
Komplex

(geschatzter Bereich:
-60 bis -5)

offener Promotor-Komplex
(geschatzter Bereich:
-60 bis +20)

Initial-Transkriptions-Kompl
(Synthese abortiver kurzer
RMNA-Stiicke)

/7 Elongationsphase
" {geschatzter Bereich: 30 bp

Core-Enzym

g-Untereinheit




Transkription in Prokaryoten

Transkription:
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Transkription:




Transkription in Prokaryoten

TI’&IlSkI'lpthl’lI Basenpa,
20 40 6l

| | | | |
T T 1 I
- Elongation in Schritten

—

neue Anlaufe werden durch
Gre A und Gre B vermittelt

abgetrenntes RNA-Ende




Transkription in Prokaryoten

Transkription:

G
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Transkription in Prokaryoten

Transkription:




Transkription in Prokaryoten

Transkription:
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Transkription in Eukaryoten

Protein-
kinase

—
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Transkription in Eukaryoten

Transkription, eukaryontische RNA-Polymerasen:

" 300 9
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I I g Eukaryotische RNA-Polymerasen
= 2004 _ . 5

= = = RNA- hemmbar durch

Zg =08 0.4 § Polymerase a-Amanitin?
£ 2 1 S

L ® o Pol 1 nein

%% 100] E ' =

g o 100+ @ 2 Pol I ja, und zwar schon bei niedrigen
EE § 0,41 I r0.2E Konzentrationen (von 107"~10"%M)
SE = & Pol 111 ja, aber erst bei hohen Konzen-
3 X = E trationen (von 10*-10"'M)
22 ol a 0 g <

Fralklinnan



Transkription in Eukaryoten

Transkription, eukaryontische RNA-Polymerasen:

Untereinheiten der eukaryotischen
RNA-Polymerasen

Pol | Paol Il Pol III
190 220 160 die beiden
grofien
135 150 128 Untereinheiten
82
49
43 53
40 445 40
37
34,5 32 34
31
27 27 27
23 23 23
19 16 19
14,5 14,5 14,5
14
12.6
12,2 11




Transkription in Eukaryoten

Pol II abhéangige Transkription; Promotoren, Transkriptions-Faktoren, TATA-Box, Inr-Elemer

Position
-34 bis -26 =10 +1 mRNA Start
A 1711 81712121013 8 |458 4 51 385330{20 1116131418 6 357 22533321163 34|/35131
T 710181622171016 6 491566 2262017 98 9107 3bislibp 358231568707 7681676383
———— |
G 171818141020302332|1 17 00 0 0 8(232914162619 895793666 113103310345
C 162016131519 8 14|60 03 0 1 2101122221016 554686067 5(110118138 42685
L g ——
9 bis 17 bp A
Konsensus- G-G -G - -G = s py - - - [PYAPYRY PyPy by
Sequenz - [CIA By[v][ClEy Py
TATA-Box Inr-Element
-10-Regionen in TATAAT

l_mkteriellen



Transkription in Eukaryoten

Pol II abhéangige Transkription; Promotoren, Enhancer:

eletionen
=120 =110 - TIIJP =4 -S!EI: =70 -60 —511 -«ip -30 -z? -10 1 4
PeSequens (ft(mcm:c__ c.I-':.Tmgcgﬁnltmc,aqc;:.{.&,c._mq;wmca_mg.t__lchﬁf.m:TTg:,_c.::;chmc.c.(.ar}-\cmcc.{:mé(Tr:.t TCCTTACACT 14
ten =109 GACCTCACCCTGCAGAGT CECTGCTGTTIGGCCAATCTACAL ALCLOCGTAGGGAT TACATAGT TCAGCAC TTCLLCATAAMALGCACALCACCLGCAGCTCOTCOTTACACT - 1
- 82 GIGTTGGCCAATCTAC ACACGG LG TAGLOAT TACATAGT TCAGGAC TTCOGCATAAAALGCACACCAGGGCAGC TGO TGO TTACACT - O
- 79 MGGCCARTCTAC ACACGGOGTAGGCATTACATAG T TCACCAC TTCCGCATAMALGCCACAGCCAGCGCAGC IGLIGCTTACACT 0]
- 78 TGGCCAATCTAC ACACGGG G TAGGCATTACATAG T TCALGAL TTGOGCATAAAALGCACAGCAGLGEAGC TGO IGCTTACACT - O
- 56 GLOATTACATAGTTCAGGAL TTGGGEATAAAAGGCALAGCAGLGCAGU TGU TG TTACACT - ()
- b GLAL TTGOGCATAAAALGE AGAGCAGLGOALC TGLTGOTTACACT O
-7 CITGLGCATAAAAL COACAGCAGGGCACC TGO TGO TTACACT 0y
- 37 CTTGIGCATAAAAGGCACALCACGOGCAGC TGO TGO TTACACT 0,
- 26 AACGCAGACCAGGGEAGC TGO TG TTACACT (= 0,
=20 CAGCAGCGCAGCIGCIGCTTACALT (<0

-1 CAGCTGCTGCTTACACT (% 0,



Transkription in Eukaryoten

Pol II abhédngige Transkription; Promotoren, Enhancer:

Nucleotidaustausch-Mutationen

~70
normal 5-GGCCAATCT-3
Mutanten 5-G G CCAATC[C-3
5-GGCCIGIATCT-3

5-GGC[TAATCT-3

5-GG[TJCAATCT-3

-30
normal 5-CATAAAA-J
Mutanten 5-C AT A A[G|A-3
5-CATA|IGTA-3

RT
1,0
1,3
0,12
0,12
0,24

1,0
0,5
0,2



Transkription in Eukaryoten

Pol II abhéangige Transkription; Promotoren, Enhancer:

5'-TCCCACGAGG
3'-AGGGTGCTCC

CAAT
5'-CGCTGATTGG
3'-GCGACTAACC

-?? TATA
5'-GTGGTTTAAA
3 -CACCAAATTT

GC

GCTG
GAC

CCCCATGGCG
GGGGTACCGC

GCGOTCGGLG
CGCCAGCCGC

CGGCAAATCT CCCGCCAGTC
GCCGTTTAGA GGGCGGTCAG

GC

CAAT

r;c-:é“c TCGTGATTGG
cG G AGCACTAACC

+1
|

CCCTGAACCA GGOGGCTTACT
GCOGACTTGGT CCCCGAATGA

5

ACU

AGCGGCCGGG
TCGCOGGCCC

CCAGCACGCC
GGTCATGCGG

GCGGGACGGC
CGCCCTGCCG
GCGGGACGGE

Anfamm Aor DR A



Transkription in Eukaryoten

Transkription, Haushaltsgene:

CGTCTGCGGGCGCGAGCACGCCGCGACCCTGCOTGCGLCCGGGLGGGGGGGCGGGGCCTCGCCTGCACAATAGGGACGAGGGGGCGGGGCGGCCACM ¢
GGGGGCTCCGGCCAGAGGGCGGGLCCCGGGAACGGLGGLGGGLGGGGLGGGAGGLGGGGLCCGGCCCGTTAAGAAGAGCGTGGCCGGCCGCGGCCACCG b
GGGCGCGLCGAGAGCAGCGGCCGGGAGGGGCGGTGCGGGAGGLGGGGTGTGGGGCGGTAGTGTGGGCCCTGTTCCTGCCCGCGCGGTGTTCCGCATTC ¢
GGCCGGGGGLGGGGLCTGLGGGGCGTGGCCGGGCGGGCAGAGGGCGGGGCCTGCTTCTCCTCAGCTTCAGGCGGCTGCGACGAGCCCTCAGGCGAACCT ¢




Transkription in Eukaryoten

Transkription, Promotoren in Pro- und Eukaryonten:

Enhancer

Start
v
-35 =10 +1
. Bakterien
| Promotor
&
Aktivatoren
(CAP-Protein u.a.)
Start
+
+1]
Y4 Eukaryote
m S Promotor
TATA Inr
‘Upstream-  Promotor
Elemente:
CCAAT
GGCGEG

Regulations-Elemente



Transkription in Eukaryoten

Transkription, Transkriptionsfaktoren:

RNA-Polymerase I

- Promotor-—+~

[ATA] +1
: ! DNA
S

-

= | RNA-
=————=> [ Synthese
T
————

ungeordnete und schwache RNA-Synthese

RNA-Polymerase Il plus Kernextrakt

~-— Promotor —-{

ATl +1

VVVVY

[

startgenaue und starke RNA-Synthese

DNA

, RNA-
Synthese




Transkription in Eukaryoten

a |DNA—Bindungl

ey

~-nicht konserviert-=t=——180 Aminosiuren —=|

Transkription, allgemeine Transkriptionsfaktoren:

p TAFs (Pol 1)
-4—TAFs (Pol Il)
¥~ TAFs (Pol llI)



Transkription in Eukaryoten

Transkription, allgemeine Trans- Allgemeine Transkriptions-Faktoren,
kriptionsfaktoren der RNA- (TFII = Transkriptions-Faktoren flir RNA-Polymerase I1). Angaben nach [21, 31]
Polymerase 11: Bezeichnung Bausteine Funktion
TFII-D TATA-Bindeprotein durch Bindung an das TATA-Element
(TBP; 38 kDa) wird die Ausbildung des Initiations-Kom-

plexes eingeleitel; Beugung der DNA
mehrere TBP-assoziierte Wechselwirkung mit aktivierenden und

Faktoren (TAF) hemmenden Faktoren

TFIl-A drei Untereinheiten Stabilisierung der Bindung von TFII-D
(12 kDa; 19 kDa; 35 kDa)

TFIL-B eine Untereinheit fordert die Bindung der RNA-Poly-
(35 kDa) merase Il an den Promotor

TFII-F zwei Untereinheiten RNA-Polymerase-assoziierte Proteine:
(RAP 30; RAP 74) leitet die RNA-Polymerase an den

Promotor

TFI-E zwei Untereinheiten fardert die Bindung und die Funktion
(57 kDa; 34 kDa) des Faktors TFII-H

TFI-H neun Untereinheiten entwindet die Promotor-DNA miltels

DNA-Helikasen
phosphoryliert den CTD-Anteil der
RNA-Polymerase Il

hierzu gehéren:

89 kDa
80 kDa ¥'-5-Helikase (XPB)
40 kDa 5'-3"-Helikase (XPD)
38 kDa Cyclin-abhédngige Proteinkinase (CDK7
Cyclin H
TFII-| eine Untereinheil férdert die Bindung von TFII-D an Inrin

(120 kDa) - TATA-losen Promotoren
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Transkription, der Initiationskomplex:




Transkription in Eukaryoten

Transkription, der Initiationskomplex:

TATA Inr TFIl-D
R | B —__ I -J
Pol lIJF =—B/[A
Inr TFAED T ThILY |
N — -J

Pol lIl/F =—B/A
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Transkription, der Initiationskomplex:

Protein-
kinase




Transkription in Eukaryoten

a reichan:

Ser Ser
Thr GIn Thr  Gln DNA —

Transkription, weitere Promotorgrundelemente: || | Binde-

| Doméne

Finger 1



Transkription in Eukaryoten

Transkription, weitere Promotorgrundelemente:




Transkription in Eukaryoten

Transkription, RNA-Polymerase I:

rRNA-Cen rRNA-Gen rRNA-Gen

+ ’.f ! 'r } !



Transkription in Eukaryoten

Transkription, Struktur der rDNA-Gene:

Xenopus laevis
18S 58S

I
wa]
L

Enhancer Enhancer 188

wn
w
v
&2
L

i

] - = S 1] s ] 5 E = 16
& *g 8 kb (pra-rRNA) % 5 .g = % o . ag 8 kb (prad-rRNA) w
wE i H E g £ = 5 £ i
5§ ; &8 &8 £ Vg :
o @ o o o e &
Maus 18S 585 285 185 585 285
I I I N N T
. £ 3 - .8 - 5
e 8 14,5 kb (pra-rRNA) cc =t 14,5 kb (pra-rRNA) =
o E @ g g P
V8 £s O s €
== = I & 5
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//

_AENENEEN "

Terminatoren SOACEN- Frnhancer Terminator
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Transkription, rRNA-Gene Promotor und Transkriptionsfaktoren:

-150 -140 -130 -120
TGAGGTCCEORTTCTTITCaTETATGOGaTCARTTT

UCE

30 -20 -10 -1+ .
TATCTGTTCC TATTGGACCT GGAGATAGGT ACTGACACGC | Pioximales

-40

RRYR RY

proximales
Promotor-Element




Transkription in Eukaryoten

Transkription, rRNA-Gene Promotor und Transkriptionsfaktoren :

HMG-Boxen

b

hUBK HMG Box 1
hUBF HMG Box 2
hUBF HMG Box 4
HMGT

saure Domanen
U

40

»LH-YFn FMEK KYAKL E Kl
p H- MY THEKIKVY LKVR KDS
--.it S EEKRRQLQEERIPE LISIE RL

SEYRPKIKGE KK
50 &0 70
K ELPEKK [QDFQRE EF RNLARFRED L IQNA
QWSOL SDKKRIL KW/ HKALE E IMRDY 1QK LNIS
A " DLSEK K.‘\R EAALKAQSERKPGGEREE LPESP
! TAAD PLY[EKKAAKLIKIEKY[EKD I AAYR -A PDAAK]



Transkription in Eukaryoten

Transkription, Reifung der rRNA:




Transkription in Eukaryoten

Transkription, rRNA-Synthese im Nucleolus:

Chromatin-
Promotor und . Schleife
Transkriptions- o
Faktoren \
\ o
ofo
a
Transkriptions- SOT O %g
Einheiten Coodbo. %
/ ///éo:c’ Og ° OO\
55 rRNA _9gpo /
. Ribosomen-
A male  [\yorsufer
y Proteine

Synthese ribosomaler Ribosomen
Proteine

fibrillares
Zentrum

fibrillire

_| Komponente

granuldre
Komponente

Kernhdille

Nucleolus

Zellkern

Cytoplasma
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Transkription, Transkription der 5S rRNA und der tRNAs:
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Transkription, Transkription der 5S rRNA und der tRNAs:

ull

RNA |

DNA 5'

+120

-
BoxA  BoxC \
EEE ]
11T R GETTT>GC

CGAAAACG



Transkription in Eukaryoten

Transkription, Transkription der 5S rRNA und der tRNAs:

Box A Box B

tRNA-Gen

55 rRNA-Gen

AGCCAAGCAGGC CG{]GE(‘I@T{ AGTAG i'|_1_:'.;fc;'.,-,jag_ rm GAG

+50 +60 Y80

Box C
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Transkription, Transkription der 5S rRNA und der tRNAs:
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Transkription, Transkription der 5S rRNA und der tRNAs: 55 RNA-Gen

TFII[-Al

DNA - TFII-A Komplex

TFII-C l

stabiler Komplex |
TFIII-B l Mg - ATF, 37°C

stabiler Komplex Il
RNA Pol I]Il rNTP

+1 BoxA BoxB

__|Pol Il stabiler Komplex

55 RNA

— TFIII-B —J
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Transkription, Transkription der 5S rRNA und der tRNAs:




Transkription in Eukaryoten

Transkription, die zentrale Funktion von TBP:

RNA-Pol | RNA- PnlN&h -

dTAF, 250




