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Das menschliche
Genom: Grundsatz-
liches zur DNA

E. G. Berger, T. Hennet

Einfiihrung

Wer ist HUGO? Dieses einpridgsame Akronym
steht fiir die Human Genome Organisation,
welche im Februar mit der Publikation der
Struktur des menschlichen Genoms an die Of-
fentlichkeit getreten ist. Wahrend viele Schlag-
zeilen aus Forschung und Technik, so spekta-
kuldr sie manchmal auch klingen, mehr Sei-
fenblasen entsprechen, ist das, was HUGO der
Weltéffentlichkeit und der Arzteschaft mitzu-
teilen hatte, eine echte Revolution, vergleichbar
der anatomischen Exploration des menschli-
chen Korpers durch Vesal 1543 oder der Eta-
blierung des periodischen Systems in der Che-
mie. Sicher wird sich in einigen Jahrzehnten
ein Riickblick auf den Februar 2001 lohnen, mit
der Frage, was HUGO damals ausgeldst hat.
Auch diirfte es spannend sein, Parallelen im
medizinischen Fortschritt nach der ersten ana-
tomischen Sektion und der Strukturaufklarung
des Genoms aufzuzeigen. Beiden gemeinsam
ist die Schaffung einer neuen Sprache, damals
lateinisch, jetzt englisch, den sogenannten
«genome speak». Unterschiedlich zwischen
damals und heute ist die Geschwindigkeit in
der Umsetzung des neuen Wissens. Bereits jetzt
ist der biomedizinischen Forschergemein-
schaft klar, dass die Genomdatenbanken eine
unerschopfliche Quelle von neuem Wissen dar-
stellen. Wir glauben, dass unsere in der Praxis
tatigen Kolleginnen und Kollegen daran teilha-
ben sollten, sei es nur um diese kulturelle Lei-

Physiologisches Institut stung zu wiirdigen, oder sei es, um einen Zu-
der Universitat Zirich gang zur modernen Molekular- und Zellbiolo-
Dr. med. E. G. Berger gie zu finden, die zunehmend den medizini-

Winterthurerstr. 190

CH-8057 Zirrich schen Alltag préagt. In der Ausbildung unserer

jungen Studierenden beabsichtigen wir, dieser

*www.gdb.org/hugo Umwaélzung Rechnung zu tragen, indem wir in
www.nhgri.nih.gov Bilde im ersten Studienjahr einen integrierten
www.ornl.gov/hgmis Ausbildungsgang in Zell- und Molekularbio-
www.hhmi.org logie anbieten werden, der auf einem syste-
www.nature.com/genomics matisch aufgebauten interdisziplindren Vorle-

www.scienceonline.org
www.faseb.org/genetics/ashg/
ashgmenu.htm
www.nhgri.nih.gov/educationkit/

sungszyklus mit Praktika und projektorientier-
ten Tutoraten in molekularer Medizin und
einem Internet-basierten Multimedia Auftritt
beruhen wird. Diese Grundlage tritt an die
egberger@physiol.unizh.ch Stelle der Zoologie, der vergleichenden Mor-
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phologie der Wirbeltiere und der Botanik, wie
sie von Gesetzes wegen aber noch verlangt wer-
den.

In den in loser Reihenfolge erscheinenden
Kurzbeitrdgen iiber das menschliche Genom
geben wir zuerst die Grundlagen und rufen ei-
nige elementare Eigenschaften des Tragers der
genetischen Information, der DNA, in Erinne-
rung. Im folgenden werden wir versuchen, das
medizinische Potential der Informationsfiille,
welche nun in vielen Datenbanken zugénglich
gemacht worden ist*, zu beschreiben. Dabei
steht uns auch eine Serie von Beitrdgen, die vor
einigen Jahren im New England Journal of Me-
dicine erschienen sind und ein gutes Echo fan-
den, Pate.

Warum die Veroéffentlichung
des Humangenoms jetzt?

Die Angabe einiger Meilensteine in der moder-
nen Genforschung (siehe Kistchen) enthilt
auch die mit dem Nobelpreis ausgezeichnete
Methode der Sequenzierung der DNA durch
Sanger. Diese Methode erwies sich als so ro-
bust, dass eine Automatisierung moglich
wurde. Die Machbarkeit der Strukturauf-
klarung des menschlichen Genoms zeichnete
sich schon Mitte der achtziger Jahre ab: im Sep-
tember 1988 wurde in Montreux unter der
Fithrung von V. McKusick ein von 6ffentlichen
Geldern unterstiitztes Konsortium konstituiert,
namens HUGO (www.gene.ucl.ac.uk/hugo/
history.htm.) Die Organisation ist in Genf ein-
getragen und umfasst 220 Mitglieder aus 23
Landern. Die Organisation setzte das klare Ziel
der Aufkldrung des Humangenoms und koordi-
nierte die Anstrengungen unter den beteiligten
Laboratorien. Vor vier Jahren erwuchs den
eher geméchlich voranschreitenden Bemithun-
gen von HUGO eine méchtige Konkurrenz, weil
eine Firma (Celera) unter der Fiihrung von
Craig Venter mit einer andern Strategie das
gleiche Ziel erkldrte, aber mit der Ankiindigung
des patentrechtlichen Schutzes. Es bestand die
Gefahr der Abschottung der privat gewonne-
nen Sequenzinformation, welche erst im 2000
durch eine gemeinsame Erkldrung von Clinton
und Blair, den Chefs der beiden fithrenden Na-
tionen auf diesem Gebiet, abgewendet werden
konnte. Der Druck, den Celera ausiibte, be-
schleunigte die Strukturaufklarung erheblich,
so dass nun 94% des Humangenoms durch-
sequenziert sind. Die Zeitschriften Nature und
Science haben die verschiedenen Strategien
aufgeteilt: Nature berichtet iiber das offent-
liche, mit Steuergeldern finanzierte Vorgehen,
Science lber die Celera-Methode. Der Zugang
zu dieser Information ist nun allgemein zu-
ginglich, ihre Umsetzung stellt aber die grosse
Herausforderung dar: Ein Koch im Besitze
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Abbildung 1

Oben: Darstellung der Doppelhelix-Struktur der DNA. Die Paarung beider Einzelstrange erfolgt Giber
Wasserstoffbriicken (gestrichelte Linien).

Mitte: Transkription: Die Verwendung der genetischen Information durch die Zelle erfolgt {iber die Kopie der
abzulesenden Stelle. Die Kopie (RNA) ist chemisch leicht verschieden (siehe Text), was eine stabile Paarung
verhindert.

Unten: Die mRNA wandert vom Kern in das Zytoplasma, wo die Information in eine kolineare Aminoséaure-
sequenz Ubersetzt wird. Als Adaptoren dient die transfer RNA, welche einerseits ein komplementares Basen-
triplett, anderseits die dem genetischen Code entsprechende Aminosaure tragt. Die Verknlipfung der Amino-
sauren zum Protein erfolgt im Ribosom, welches aus sogenannter ribosomaler RNA und einer Vielzahl

von Proteinen besteht.

Modifiziert nach Rosenthal N, N Engl J Med 1994;331(1):39-41. Mit der freundlichen Genehmigung des Verlags.
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Meilensteine der Erforschung der DNA.

1869
1944
1953
1961

1962
1973
1975
1977
2000

2001

Miescher entdeckt Nukleinsauren in Leukozyten
Nachweis der DNA als Erbsubstanz durch Avery
Aufklarung der Doppelhelix-Struktur der DNA durch Watson und Crick

Genetischer Code aufgeklart durch Nirenberg und Ochoa.
Der Code bestimmt die Umsetzung der genetischen Information in Proteine.

Entdeckung der Restriktionsendonukleasen durch Dussoix und Arber
Erste Klonierung eines bakteriellen Plasmids durch Boyer und Cohen
Sequenzierungsmethode durch Sanger und Barrell

Entdeckung der Introns durch Roberts und Sharp

Beendigung der Kartierung und der provisorischen Durchsequenzierung
des menschlichen Genoms

Die Zeitschriften Nature und Science publizieren eine Genkarte des Human-
genoms, welche zu 94% durchsequenziert ist.

eines Rezeptes, das er lesen kann, hat noch
keine Gaumenfreuden erzeugt.

Die DNA als Tragerin
der genetischen Information

Die DNA (Deoxyribonucleic Acid, deutsch: DNS,
Desoxyribonukleinsdure) ist die chemische
Grundlage der genetischen Information von
jedem Lebewesen (Mikroorganismen, Pflan-
zen, Tiere und Menschen). Diese ist in der un-
terschiedlichen Reihenfolge der Basen A, G, C,
T (Abb. 1) festgeschrieben. Die daraus entste-
hende «genetische Sprache» mit vier Buchsta-
ben bedingt letztlich die Diversitidt der Schop-
fung. Zwischen einer pflanzlichen, tierischen
oder menschlichen DNA gibt es keine funda-
mentalen Unterschiede des chemischen Ver-
haltens. Deshalb ist es ohne weiteres maglich,
beispielsweise menschliche DNA-Fragmente in
eine pflanzliche einzubauen oder umgekehrt.

In menschlichen Zellen ist die DNA einerseits
im Kern und ein kleiner Anteil in den Mito-
chondrien verpackt. Ein grosses menschliches
Chromosom, also ein linearer DNA-Faden, ist
in seiner gestreckten Form fast 10 cm lang. Wie
konnen 46 Chromosomen in einen Zellkern
verpackt werden, dessen Durchmesser unge-
fahr 5-10 um betrdgt? Die Antwort der Natur
ist eine eindriickliche Aufknduelung in soge-
nannte Nucleosomen, die eine Art Mini-Perlen-
kette bilden, die ihrerseits auch wieder kom-
pakt aufgeknduelt ist. Der in Mitochondrien
vorkommende Teil ist seit etwa 25 Jahren voll-
standig bekannt und enthélt die Information fiir
einen Teil der mitochondrialen Proteine und
ihrer Biosynthese. Fiir die Biologie und Medi-
zin ist die mitochondriale DNA nicht nur wegen
ihres Informationsgehaltes fiir mitochondriale
Proteine wichtig, sondern auch wegen ihrer
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miitterlichen Vererbungsweise, ihrer Bedeu-
tung bei ererbten Storungen der oxidativen
Phosphorylierung (Zellatmung), ihrer «Alte-
rung» und ihrer Bedeutung als Marker fiir Evo-
lution und Vélkerwanderung.

Fiir die Praxis wichtig ist die Tatsache, dass das
vollstindige Genom in jeder Zelle reprasentiert
ist. Es ist also moglich, Genanalysen in Blut-
proben, Schleimhautabstrichen, Haarwurzeln
usw. durchzufiihren. Die DNA differiert von
Mensch zu Mensch geringfiigig, und bildet
damit auch die Grundlage der biochemischen
Individualitdt. Damit die Sequenzdaten des Hu-
mangenoms, wie sie nun von den Datenbanken
abgerufen werden konnen, reprasentativ sind,
wurde bei Celera die DNA von 21 zufillig ge-
wiahlten Spendern unterschiedlichen Ge-
schlechts, Alters und ethnischer Zugehorigkeit
verwendet. Ahnlich ging das HUGO-Konsor-
tium vor. Sdmtliche personlichen Daten der
DNA-Spender wurden vernichtet.

Die folgenden Beitrdge zur molekularen Medi-
zin werden die interindividuellen Unterschiede
der DNA im Rahmen von Polymorphismen
(das sind Mutationen ohne offensichtliche pa-
thophysiologische Folgen) und Erbkrankheiten
(Genverdnderungen mit erwiesenen krank-
machenden Eigenschaften) thematisieren.

Funktionen der DNA

Als Informationsspeicher dient die DNA nur
dann, wenn die Information einerseits weiter-
gegeben, anderseits aber auch genutzt werden
kann. Die Weitergabe an die Tochterzellen er-
folgt durch Replikation: Bei der Entdeckung
der Doppelhelix haben bereits Watson und
Crick darauf hingewiesen, dass sich die Kom-
plementaritit der Basenpaare ausgezeichnet
zur Verdoppelung eignet: Im Originalzitat
heisst es mit einem Hauch von «Understate-
ment»: «It has not escaped our notice that the
specific pairing we have postulated immedi-
ately suggests a possible copying mechanism
Jor the genetic material.» Der Vorgang der Re-
plikation erfolgt nicht fehlerfrei. Ausgekliigelte
Reparaturmechanismen verhindern eine Ak-
kumulation von Fehlkopien (also Mutationen).
Man rechnet eine Mutation auf drei Zellteilun-
gen; ein Gen durchschnittlicher Grosse wird in
200000 Jahren von einer Mutation betroffen.
Damit sich eine Mutation auf die Nachkommen
auswirkt, muss sie in der Keimbahn statt-
finden. Diese Mutationshdufigkeit bildet die
Grundlage der Evolution. Mit Erstaunen stellen
wir fest, wie die systematischen Sequenzver-
gleiche der Eiweisse mit der gleichen Funktion
(sogenannte orthologe Eiweisse) in der ganzen
belebten Natur zu neuen entwicklungsge-
schichtlichen Zusammenhéngen fiihren. Die 4l-
tere Arztegeneration erhielt einen frither noch
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im ersten propddeutischen Examen gepriiften
Einblick in die Evolution durch das Studium der
vergleichenden Morphologie der Wirbeltiere
(Portmann); diese auf Morphologie begriindete
Entwicklungsgeschichte wird nun durch DNA-
Sequenzvergleiche abgelost.

Das Ablesen der Information erfolgt im Orga-
nismus zeitlich und rdumlich hochspezifisch:
Der Vorgang heisst Transkription (Abb. 1) und
fithrt zu einem komplementédren Abbild des ko-
pierten DNA-Segmentes in Form einer einzel-
strangigen mRNA (messenger RNA, deutsch:
Boten-RNS). Die RNA enthélt an Stelle des Thy-
mins Uracil und anstelle der Deoxyribose Ri-
bose. Dies verhindert die Bildung einer stabi-
len Doppelhelix und fiihrt zu ziemlich kurzlebi-
gen Molekiilen mit einem hohen Umsatz. Dies
erlaubt einen raschen Wechsel der an die Zelle
weitergegebenen Information, und somit eine
rasche Anpassungsfahigkeit an Signale von
aussen.

Schliesslich wird die Information der RNA an-
hand des genetischen Codes in eine kolineare
Sequenz von Aminosiuren {ibersetzt. Die Uber-
setzung der als Sequenz von Basenpaaren ge-
speicherten Information in die entsprechende

Quantitative Angaben (Steckbrief)

— Jeder Zellkern enthélt 46 Chromosomen
(Diploider Satz).

— Der haploide Satz enthélt 23 Chromoso-
men, davon 22 Autosomen und ein Ge-
schlechtschromosom; entweder X (weib-
lich) oder Y (ménnlich). Im diploiden Satz
bedeuten XX (Frau), XY (Mann).

— Chromosom = DNA-Doppelhelix von va-
riabler Liange, gestreckt etwa 1-10 cm.

— Total 2,91x10° Basenpaare (haploid), da-
von 5% transkribiert

- 30000-35000 Gene.

Eigenschaften:

— Aufbau aus Deoxy-Ribose-Ketten (Zucker-
molekiil mit 5 C-Atomen), die mit einer
Phosphodiesterbriicke vom 5’ zum 3’ ver-
kniipft sind. An das C1 der Ribose ist eine
Purin- (Adenin oder Guanin) oder Pyri-
midinbase (Cytosin oder Thymin) verkn{iipft.

— Diese Kette bildet einen Einzelstrang, der
durch die Basenpaarung A mit T bzw. C
mit G zum Doppelstrang wird. Die Paa-
rung erfolgt tiber die Bildung von Wasser-
stoftbriicken, deren Bindungsenergie sich
quantifizieren ldsst und damit die Grund-
lage zur Hybridisierung liefert. Hitze
bricht die H-Briicken (Denaturation), Ab-
kithlung erlaubt die Renaturierung, wobei
sich komplementidre Abschnitte wieder
paaren.
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Aminosduresequenz heisst Translation. Je
drei Buchstaben der DNA (Triplett) codieren fiir
eine der zwanzig Aminoséduren. Da vier Buch-
staben zur Verfiigung stehen, kénnen 64 ver-
schiedene Tripletts gebildet werden. Wie die
Abbildung zeigt, verfiigt die Zelle iiber Verbin-
dungsstiicke zwischen der mRNA und der ein-
zubauenden Aminosdure. Diese werden als
transfer RNA (tRNA) bezeichnet, fiir welche es
auch spezifische Gene gibt. Es gibt Aminosédu-
ren, die von einem einzigen Triplett, wieder an-
dere, die von sechs verschiedenen Tripletts co-
diert werden; zudem gibt es eine Art Inter-
punktion: Das Triplett AUG bestimmt den Be-
ginn, die Tripletts UAG, UAA und UGA das Ende
der Translation und damit der Liange eines Ei-
weissmolekiils. Der genetische Code ist univer-
sell, abgesehen von kleinen Ausnahmen bei
Mitochondrien und Bakterien. In Lehrbiichern
findet man ihn wegen seiner elementaren
Wichtigkeit hdufig im Einband dargestellt. Die
Bioinformatik beniitzt ihn, um neu entschliis-
selte DNA-Sequenzen automatisch in die zu-
gehorige Aminosduresequenz zu iibersetzen.
Die Primérstruktur eines Proteins (also seine
Aminosduresequenz) wird seit gut zwanzig
Jahren praktisch nur noch iiber die entspre-
chende Geninformation aufgeklédrt. Allerdings
fithrt nur ein geringer Teil der DNA zur Uber-
setzung in Proteine (siehe Abschnitt «Was ist
ein Gen?»). Das Produkt eines Gens ist zunéchst
ein nacktes Eiweiss, das von der Zelle an-
schliessend noch weiter bearbeitet wird, bis es
seine endgiiltige Struktur (z.B. als multimeres
Glycoprotein) und seinen zelluldren oder syste-
mischen Wirkungsort gefunden hat. Die nach
der Translation erfolgenden Anderungen der
Proteinstruktur nennt man «Posttranslatori-
sche Modifikationen». Diese sind fiir die Funk-
tionsfiahigkeit des Proteins hdufig ausschlagge-
bend (Beispiel: Das Hormon Erythropoetin ist
ohne posttranslatorisch iibertragene Zucker-
reste wirkungslos, analog das Insulin, das nach
seiner Bildung aus einer inaktiven Vorstufe zur
aktiven Form abgespalten werden muss. Beide
Vorgénge, die «Verzuckerung» wie die Spaltung
erfolgen nach der Translation, sind also «post-
translatorisch»).

Was ist ein Gen?

In der klassischen Genetik bezeichnete man ein
Gen als Erbfaktor, welcher einem Merkmal zu-
grunde liegt. Heute wird ein Gen als chemisch
definierter Abschnitt eines DNA-Strangs be-
zeichnet, der transkribiert wird, also die Syn-
these einer RNA bewirkt (codierender Teil), in-
klusive derjenigen Abschnitte, die die Expres-
sion des Gens regulieren (nicht-codierender
Teil). Das Transkript fiihrt meistens zur Bildung
eines Proteins, in wenigen Fillen aber auch zu
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Bioinformatik:
Chromosom:
DNA:

Exon:

Genetischer Code:

Genom:
HUGO:

Intron:

Mitochondrien:
Mutation:
Nucleosom:

Polymorphismus:

Replikation:

Sequenzierung:

Spleissen:

Translation:

Transkription:

struktureller RNA der Ribosomen. Es wurde
dann bald klar, dass sehr viel mehr DNA in den
Chromosomen aufgeknéuelt ist, als man zur
Herstellung von Proteinsequenzen braucht.
Merkwiirdigerweise enthalten gewisse Pflan-
zen und Amphibien sogar noch mehr DNA als
das menschliche Genom. Die Funktion der
nicht direkt fiir Genprodukte verwendeten
DNA, etwa 90%, ist nicht klar. Ein Teil dieser
nicht-codierenden DNA ist mitten in die Ab-
schnitte der codierenden DNA eingestreut und
werden als Introns bezeichnet, wogegen die da-
zwischen liegenden (codierenden) Abschnitte
als Exons bezeichnet werden. Dazwischen liegt
ein Mechanismus des Herausspleissens (Spli-
cing) der Introns, ein Vorgang der nach der
Transkription im Kern erfolgt und zur Bildung
der fiir die Translation geeigneten mRNA fiihrt.
Das Splicing ist ein Vorgang, der zu einer zu-
sitzlichen Variabilitit des Proteinmusters in
den Zellen fiihrt und der in gewissen Féllen
auch gestort sein kann. Aus der Struktur eines
Genprodukts kann also nie auf die Struktur des
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Gens selber geschlossen werden: Erstens, weil
der genetische Code nicht riickwérts iibersetzt
werden kann und zweitens weil das Gen selber
einen variablen Anteil nicht codierender DNA
enthélt. Das Insulin-Gen beispielweise enthélt
nur zwei Introns, wogegen das fiir die Mus-
keldystrophie (M. Duchenne) verantwortliche
Genprodukt, das Dystrophin, iber 50 Introns
aufweist.

Auf die einfache Frage, was ist ein Gen? gibt es
keine einfache Antwort. Der Basensequenz ist
die Genstruktur nicht anzusehen, weil es keine
fiir den Anfang oder das Ende der Transkrip-
tion allgemein giiltige Sequenz gibt wie bei der
Translation. Man konnte postulieren, dass alles
was in RNA iibersetzt wird, zu einem Gen
gehort. Dieses Postulat ist notwendig, aber
nicht hinreichend: Es gibt Hinweise dafiir, dass
Abschnitte des Genoms transkribiert werden,
dass aber die Transkripte nicht zur Weiter-
wendung bestimmt sind, sondern abgebaut
werden. Eine weitere Schwierigkeit ist die Tat-
sache, dass Gene mit vielen Introns zu unter-

Sammelbegriff fiir die Computerwissenschaft, welche die Gendatenverarbeitung zum Gegenstand hat.
Strukurelle Einheit des genetischen Materials, bestehend aus einer linearen DNA-Doppelstranghelix und vielen Proteinen.

Deoxyribonucleic Acid, deutsch Deoxyribonukleinsaure: Langes lineares Polymer aus vier verschiedenen Nukleotiden,
welches aus zwei antiparallelen Strangen besteht.

Kodierender Abschnitt eines Gens.

Drei benachbarte Nukleotide einer Nukleinsaure (Triplett) bestimmen eindeutig eine der zwanzig Aminosauren.
Da es 64 verschiedene Tripletts gibt, kodieren zum Teil mehrere flr die gleiche Aminosaure.

Gesamtheit der genetischen Information eines Organismus.

Human Genome Organization. Eine multinationale, in Genf eingetragene Gesellschaft zur Erforschung des humanen
Genoms.

Nicht-kodierender Abschnitt eines Gens.

Zellorganell mit eigenem Genom. Energielieferant in Form von ATP durch oxidative Phosphorylierung mit Hilfe
der Atmungskette.

In Keimbahn-DNA: dauernde, vererbbare Anderung der Nukleotidsequenz eines Gens, mit oder ohne Folgen fiir die
Funktion des Genprodukts.
In Korperzelle: sogenannt somatische Mutation, ohne Vererbung, mit oder ohne Folgen fiir die Funktion des Genprodukts.

Aggregat von Histonproteinen, um welches sich die DNA zur Kompaktierung im Kern aufknauelt.
Interindividuelle punktuelle Unterschiede in der DNA-Struktur, ohne Folgen fiir die Genfunktion.

Vorgang zur Verdoppelung der DNA bei der Zellteilung. Dabei werden die beiden Strange entwunden, so dass eine
komplementéare DNA fiir jeden Strang gebildet werden kann. Je ein Originalstrang verteilt sich dann zusammen mit
einem neugebildeten Strang auf eine Tochterzelle.

Technische Methode zur Bestimmung der Reihenfolge der Nukleotide einer DNA

Eine der grossen Uberraschungen Ende der siebziger Jahre war die Entdeckung von Sequenzen innerhalb von Genen,
die nicht ins Protein Ubersetzt wurden. Diese nicht-kodierenden Abschnitte heissen Introns, wogegen die kodierenden
Abschnitte als Exons bezeichnet werden. Bei der Transkription entsteht zunachst ein kolineares komplementares RNA-
Molekul (sogenannt heterogene nukleare RNA), aus welchen die Intronabschnitte herausgeschnitten (-gespleisst) werden.

Herstellung im Ribosom eines neuen Proteins durch Verknlipfung von Aminosauren entsprechend der von der Basen-
sequenz der mRNA vorgegebenen Reihenfolge.

Ablesen der genetischen Information durch Bildung einer komplementéren Einzelstrang-Nukleinséaure, der

heterogenen nukledaren RNA. Diese wird zur funktionellen mRNA zusammengespleisst durch Herausschneiden funktions-
loser Sequenzabschnitte (Introns). Die Produkte der Transkription sind mRNA (Boten-RNS) zur Herstellung von Proteinen,
rRNA zur Bildung von Ribosomen und tRNA (transfer-RNA) als Briickenglieder zur Verkniipfung der richtigen Aminosauren
zur Proteinsynthese.
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schiedlichen Genprodukten fiihren koénnen,
durch sogenanntes alternatives Spleissen. Aus
diesen und weiteren Griinden schwanken die
Angaben iiber die Zahl der mutmasslichen
Gene betréchtlich. In der Gréssenordnung um
30000 ist man sich jedoch seit der Publikation
von 95% der Sequenz des Humangenoms einig.
Ebenso besteht Einigkeit dariiber, dass die ex-
akte Bestimmung noch einige Jahre brauchen
wird.
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Schlussbemerkung

Die Pddagogik unserer Zeit betont die Notwen-
digkeit des lebenslangen Lernens. Praktisch
nichts von all dem obenstehenden war vor 40
Jahren bekannt. Die Doppelhelix war zwar pu-
bliziert, ihre Bedeutung aber nur einigen Insi-
dern klar. Die dadurch mdgliche Entschliisse-
lung des Humangenoms folgte in erstaunlich
kurzer Zeit. Einen &hnlichen Innovationsschub
diirfte diese nun fiir die Medizin auslésen.
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The human genome, Science 291



