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1.Base 2.Base 3.Base
(5’-Ende) U C A G (3’-Ende)
8] Phe Ser Tyr Cys U
Phe Ser Tyr Cys C
Leu Ser * * A
Leu Ser * Try G
C Leu Pro His Arg U
Leu Pro His Arg C
Leu Pro GluN Arg A
Leu Pro GluN Arg G
A Ileu Thr AspN Ser U
Ileu Thr AspN Ser C
Ileu? Thr Lys Arg A
Met**  Thr Lys Arg G
G Val Ala Asp Gly U
Val Ala Asp Gly C
Val Ala Glu Gly A
Val Ala Glu Gly G

* UAA, UAG und uca = Kettenende
** AuG = Kettenanfang

Abb. 4. Der genetische Code

die 64 méglichen Trinukleotide, die aus den vier Basen
der messenger-RNs aufgebaut werden konnen, einzeln
untersucht. Durch die Beobachtung, welche mit ¢tRNs
veresterten Aminosiuren in Gegenwart von jedem ein-
zelnen Trinukleotid an das Ribosom gebunden werden,
konnte ein genetischer Code aufgestellt werden (Abb.4).

Was sind das nun fiir Molekiile, die diese Adapter-
funktionen ausiiben ? Ribonukleinsduren sind langkettige
Polymere, die aus ihren Bausteinen, den Nukleotiden,
aufgebaut sind. Im Vergleich zu anderen Ribonuklein-
sduren, z.B. Ribosomen- oder Virusnukleinsiuren,
sind die Transfer-Ribonukleinsduren 10- bis 100mal
kleiner. Deshalb sind sie auch einer chemischen Struk-
turaufklirung viel eher zuginglich. Sie bestehen aus
etwa 80 Nukleotidbausteinen. Am 3'-Ende, also auf der
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Abb. 5

Veresterung einer Aminosiure mit einer Transfer-Ribonukleinsiure
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Tabelle 1

A. Seltene Nukleotide in Sequenzen bisher bekannter Transfer-
Ribonukleinsduren

1. Seltene Nukleoside, die bisher nur in einer tRNS-Se-
quenz gefunden wurden:
m![ 1-Methylinosin
mSA Né-Methyladenosin
Um 2’-0-Methyluridin
Ym 2’-0-Methylpseudouridin
actC N#-Acetylcytidin

Y Unbekannte Base in Phenylalanin-tRNS
«C» Seltene Nukleoside im Anticodon
«G»

2. Seltene Nukleoside, die in mehreren tRNs gefunden
wurden, aber immer an der gleichen Stelle vorkommen:
mlC 1-Methylguanin
m?G N2-Methylguanin
m3iG N2-Dimethylguanin
m’G 7-Methylguanin
m!A 1-Methyladenosin
m5U Ribothymidin

Cm 2’-0-Methylcytidin

I Inosin

84U 4-Thiouridin

ifA Né-Jsopentenyl-Adenosin

m?2i®A  2-Methylthio-N¢-isopentenyl-Adenosin
TCP N- (purin-6-yl-carb-amoyl)-Threonin

3. Seltene Nukleoside, die an mehreren Stellen vorkommen:

An 2 Stellen m5C 5-Methylcytidin
Gm  2’-0-Methylguanosin
m3C  3-Methylcytidin
m!G 1-Methylguanosin

An 6 Stellen hU  Dihydrouridin

An 9 Stellen ¥ 5-Ribosyluracil

B. Seltene Nukleotide, deren Vorkommen in rohen Transfer-Ri-
bonukleinsiureprdparationen beschrieben wurden, ohne daf3
sie sich bisher in bekannten Sequenzen finden lieBen:

3-Methyluridin
2’-0-Methyladenosin
2’-0-Ribosyladenosin
1,5-Diribosyluracil
N'-Ribosylguanin
Né-Dimethyladenosin
2-Methyladenosin
6-Methylaminomethyl-2-thiouridin
5-Carboxymethyluridin
5-Hydroxymethyluridin
5-Hydroxyuridin
2-Thiouridin-5-essigsidure-methylester

Seite, an welcher die Ribose des letzten Nukleotids in
3'-Stellung nicht mehr mit einem weiteren Nukleotid
verestert ist, tragen sie alle die Folge von zwei Cytidyl-
sduren mit einem terminalen Adenosin (Abb.5). Die
Aminosiuren werden durch die spezifischen aminoacylie-
renden Enzyme mit der Ribose dieses terminalen Adeno-
sins verestert.

Im Gegensatz zu den Ribonukleinsiuren enthalten die
Transfer-Ribonukleinsiduren nicht nur die «normalen»
Basen Adenin, Guanin, Uridin und Cytosin, sondern
auch eine groBBe Anzahl zusitzlicher Nukleotide. Folgen-
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bei der die Information fiir eine bestimmte Aminosidure
durch die Information fiir ein Kettenende ersetzt wurde,
beispielsweise ein U-A-C, das Code-Zeichen fiir Tyrosin,
in U-A-G, das Code-Zeichen fiir ein Kettenende, umge-
wandelt worden ist. In den mutierten Bakterien anderer-
seits ist das Gen einer tRNS so mutiert worden, dal im
Anticodon nun nicht mehr die fiir U-A-C, sondern die
fiir U-A-G komplementiren Basen vorliegen, d.h. ein
G durch ein C ersetzt ist. Dadurch kann im mutierten
Bakterium die Information des mutierten Phagen wieder
richtig abgelesen werden. Daf} dies tatsichlich der Fall
ist, konnten ABELSON und Mitarbeiter?® durch die Se-
quenzanalyse der isolierten Suppressor-tRNS aus einem
mutierten Bakterium beweisen. Sie sind nun aber einen
Schritt weitergegangen, indem sie durch weitere Mutatio-
nen Bakterien herauszuziichten versuchten, die in der
Ablesung der «falschen» Information weniger tiichtig
waren. Dies geschah in der Hoffnung, daf} diese weiteren
Mutationen dadurch zustande kommen, dal zwar das
Anticodon immer noch gleich verindert ist und das
Code-Zeichen fiir das Kettenende ablesen kann, daf3 aber
dabei weitere Verinderungen an der Transfer-Ribonu-
kleinsidure auftreten, die dann méglicherweise iiber die
Funktion einzelner Stellen sowie auch iiber die an der
tertidren Struktur beteiligten Basenpaarungen Aufschlufl
geben kénnen. Tatsichlich sind auch aus einer ganzen
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Anzahl solcher weiter mutierten Bakterien Transfer-
Ribonukleinsduren isoliert worden, bei denen ein Basen-
austausch an anderen Stellen des Molekiils stattgefunden
hat.

Dabei hat sich folgendes gezeigt:

1. Bereits der Austausch einer einzigen Base in einer
basengepaarten Region beeintrichtigt die Funktions-
tiichtigkeit des Molekiils. Diese kann aber durch eine
zweite komplementire Mutation wieder aufgehoben
werden, so daf} also ein Molekiil, das in einer basen-
gepaarten Region ein A-U-Basenpaar besitzt, ebenso
funktionstiichtig sein kann wie das gleiche Molekiil,
das an dieser Stelle ein G-C-Basenpaar besitzt.

2. Anderungen der Basensequenz im DHU-Arm beein-
triachtigen zwar nicht die enzymatische Veresterung
mit der Aminosiure, dagegen sind diese Molekiile
nicht mehr in der Lage, sich gleich gut an das Ribo-
som anzulagern.

3. Baseninderungen in der Nihe des Anticodons beein-
trichtigen die Bindung an die messenger-RNs.

Diese kurzen Hinweise sollen zeigen, daf} es moglich ist,
durch gezielte biologische Versuche zu chemisch modifi-
zierten Makromolekiilen zu gelangen, deren Analyse
dann iiber die Funktionen einzelner Teile des Molekiils
Aufschluf} geben kann.





