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Regulationsebenen der Genexpression
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Post-translationale Regulation



Regulation der Enzymaktivitat — nicht-
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Protein-Splicing
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Translationale Regulation
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Transkriptionelle Regulation
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Three a-helices separated by "turns" of amino
acids enable the protein to bind in the grooves of
the DNA molecule
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leucin-zipper

a protein dimer formed between leucine residues
in parallel a-helices. The regions beyond the
zipper are Y-shaped a-helices that grip the DNA in
a scissorlike configuration.
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to zinc atoms
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Positive Kontrolle durch Aktivierung
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Negative Kontrolle durch Repression und

Induktion
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Globale Kontrolle - Katabolitrepression
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Glucose repression

(a) The enzyme adenylyl cyclase catalyzes production of cAMP from ATP.

This enzyme is
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FIGURE 17.11 Cyclic AMP (cAMP) Is Synthesized When Glucose Levels Are Low.
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CAP binding to DNA
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Detailed view of the /ac operon
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Stringente
Antwort
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A) Nutritional stress can cause intracellular amino
acid starvation

B) An uncharged tRNA binds to ribosome activating
the RelA enzyme
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Attenuation
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High level of tryptophan
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Alternative Sigma-Faktoren

Bezeichnung

Molmasse Gen

Funktion

Sigma-70 (o)
Sigma-32 (*o)
Sigma-54 (**o)
Sigma-28 (o)
Sigma-24 (“o)

Sigma-38 (o)

70 kDa
32 kDa
54 kDa
28 kDa
24 kDa

38 kDa

rpo D
rpo H
proN

flal
rpo E

rpo S

Standard- oder Haupt-Sigma-Faktor
Hitzeschock-Reaktion

Mangel an Stickstoff-Verbindungen
Synthese von Flagellen

Aktivierung des rpo H-Promotors
(Abb. 5.20)

Aktivierung von Genen, die beim Uber
gang in die stationdare Wachstumsphag
exprimiert werden
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Aus: Knippers 9. Auflage, Tabelle 5.5, Seite 105, entspricht der Tabelle 6.4 auf S. 113 der 10. Auflage (aktuelle Auflage)
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Quorum Sensing
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Genregulation bei Eukaryoten
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Signaltransduktions
Kaskade
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Genregulation wahrend der
Entwicklung
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Aus: Voet, Voet & Prat, Lehrbuch der Biochemie 2002, Abbildung 27-43, Seite 966



Homoobox Gene
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Entwicklungsmutanten von Drosophila

' Ultrabithorax ubx

Aus: Voet, Voet & Prat, Lehrbuch der Biochemie 2002, Abbildung 27-44, Seite 967
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Entwicklungsmutanten von Drosophila
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Abb. 27-47. Bezichung zwischen Drosophila-
Antennen und -Beinen.

. [Nach Postlethwait, J. H., und Schneidermann, H. A.,
Antennapedia antp Dev. Biol. 25, 622 (1971).]
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Zur Nacharbeit

* Nordheim / Knippers: Kapitel 6.3 (Bakterielle
Regulation), Kapitel 13.6 + 13.7 (eukaryotische
Transkriptionsregulation und DNA-

Bindemotive, Homoobox), Kapitel 14.1-14.4
(eukaryotische Signalkaskaden)

e Vorlesungsnotizen bzw. angegebene Quellen
auf den jeweiligen Folien

* Ubungsfragen



Ubungsfragen

Warum ist es wichtig, dass Organismen die Expression ihrer Gene regulieren kénnen?
Welche Ebenen der Genregulation gibt es und warum findet Regulation meist auf mehreren
Ebenen statt?

Identifizieren und beschreiben sie bei der Hitzeschockantwort bei E. coli die beteiligten Ebenen der
Genregulation.

Beschreiben sie Ahnlichkeiten und Unterschiede zwischen der Regulation des trp-Operons und des
lac-Operons in E. coli.

Wie beeinflusst Glucose die Expression von Operons fiir die Metabolisierung verschiedener Zucker?
Das Galactose-Operon von E. coli umfasst 3 Gene — galK, galT, galE -, deren Genprodukte am
Galactoseabbau beteiligt sind. Daneben gibt es noch das Regulationsgen galR, das fiir einen
Repressor kodiert, der an den Operator stromaufwarts des Galactose-Operons bindet. Galactose
wirkt als Induktor. Welche Vorgange erwarten sie in Abwesenheit bzw. in Anwesenheit von
Galactose?

Durch eine Mutation wird die Funktion eines Genes, eines Promotors oder einer Regulatorsequenz
verandert. Leiten sie die Auswirkungen jeder der folgenden Mutationen auf die Expression des lac-
Operons ab und erklaren sie sie.

a) eine Mutation im Operator, die bewirkt, dass der Repressor nicht mehr binden kann.
b) eine Mutation in /acl, so dass der Repressor nicht mehr synthetisiert wird.
c) eine Mutation im Promotor, so dass die RNA-Polymerase nicht mehr binden kann.

Im Falle eines Nahrstoffmangels wird die Anzahl der Ribosomen in der Zelle reduziert. Erldutern sie
anhand der Stringenten Antwort.

Nennen sie die wesentlichen Unterschiede in der Logik von pro- und eukaryotischer
transkriptioneller Regulation.



Aufgabe 6: Genregulation I: Regulation des Tryptophan-Operons (5,5 Punkte)

Das Tryptophan-Operon wird sowohl durch Attenuation als auch durch Repression

reguliert.

a) Beschreiben sie kurz, unter welchen Bedingungen die Gene des Tryptophan-
Operon exprimiert werden und welche Rolle die Repression bzw. die
Attenuation bei der Regulation einnimmt.

b) Ein Wissenschaftler mutiert alle Tryptophan-Codons (TGG bzw. UGG) in
der Leader-Sequenz zu Cystein-Codons (TGC bzw. UGC).
Welche Auswirkung erwarten sie auf die Genexpression des Tryptophan-
Operons bei Tryptophan-Mangel?

Aufgabe 7: Genregulation Il (5 Punkte)

Sie entdecken ein neues Bakterium (E. fiktionalis), das in der Lage ist, das
Disaccharid Fantasia als einzige Energiequelle zu nutzen. Sie wissen bereits, dass
alle Gene, die fUr die Metabolisierung notwendig sind, auf einem Operon organisiert
sind.

a) Schlagen sie ein Experiment vor, um herauszufinden, ob das Fantasia-
Operon auch der Regulation durch die ,Globale Kontrolle® bzw.
.Katabolitrepression” unterworfen ist. Welches Ergebnis erwarten sie
jewells, wenn das Operon durch die ,Globale Kontrolle® reguliert wird und
wenn nicht?

b) Das Operon unterliegt zuséatzlich einer weiteren Regulierung entweder

durch Aktivierung oder durch Repression. Durch gezielte Mutation kénnen

sie das Regulatorprotein (also entweder den Aktivator oder den
Repressor) so veréndern, dass es nicht mehr an den Operator des
Fantasia-Operons hinden kann. Wie kénnen sie mit Hilfe dieser Mutante
herausfinden, ob es sich um Aktivierung oder Repression handelt?

Aufgabe 6: Genregulation Il: Regulation des lac-Operons (4 Punkte)

Machen sie Aussagen zur Regulation und Expression des /ac-Operons unter
verschiedenen Bedingungen. Bitte flillen sie dazu die nachfolgende Tabelle aus.
Gehen sie von einem unverdnderten Wildtyp-Stamm aus.

Wachstums- lac-Repressor | Konzentration | CAP-Protein Expression
bedingung ist an Operator | an cAMP in ist an CAP- des lac-
gebunden? der Zelle? Bindestelle Operons?
(ja/nein) o gebunden? . .
(hoch/niedrig) (ja/nein)
(ja/nein)
Viel Glucose,

keine Lactose

Keine
Glucose, viel
Lactose

Viel Glucose,

viel Lactose

Keine
Glucose, keine

Lactose
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