Okophysiology und Genetik von
Mikroorganismen /1

5. Mirz 2010

THEMEN:

Grundlagen der

Genexpression in drei Doménen
Regulation von Enzymaktivititen

Globale Regulation

Signaltransduktion

Attenuation, Antisense-RNA, Riboswitches

Reaktionen auf Mangel:
Katabolismus/Anabolismus
Global Kontrolle

Stringent response
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Reaktionen auf Umweltinderungen:
-Nihrstoffe

-Hitze

-Kilte

-UV-Licht, gamma-Strahlung
-Austrocknung

Molekulare Adaptationen von Extremisten:
Thermophile, hyperthermophile

Psychrophile

Barophile

Acidophile

Halophile

-Zell-Zell-Kommunikation und Biofilme
-Multizelluliire Mikroorganismen
-Wachstumskontrolle, Antibiotika
-Kannibalismus, Fraternizismus

Transkription und allgemeine Regulationsprinzipien
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RNA Synthese im Schema
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Stabile Bindung des Dreierkomplexes (DNA, RNA, Protein)
Bei gleichzeitiger Fortbewegung der RNA-Polymerase
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Musterpromoter des E.coli Genoms
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(W TTTTTGAGTTGTGTATAACCCCTCATTCTGATCCCAGCTT

I TAGTTGCATGAACTCGCATGTCTCCATAGAATGCGCGCTACT
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-35 sequence Pribnow box
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Promoter sequence

Figure 7-30 Brock Biology of Microorganisms 11/e
©2006 Pearson Prentice Hall, Inc.

25.03.2010



Frequency of nucleotides in mapped promoters

Position
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Fortschreiten der Transkription
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Figure 7-29b Brock Biology of Microorganisms 11/e
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Der lac Promoter

40 : -2 +.1 10 20 20 +40
5—AGGCACCCCAGGC [CTTTATGCTTCCGGCTCG) IGTGTGGAATTGT GAGCGGATAACAAT TTCACACAGGAAACAGCTAT GACCATC——3'DNA
3—TCCGT GGOGT CC [GAAATACGAAGGCCGAGC [CACACCTTAACACTCGCCTATTGTTAAAGTGTGTCCTTTGTCGATACTGGTAG———5'
PPPAAUUGUCAGCGGAUAACAAUUUCACACAGGAAACAGCUAUGACCAUG—RNA
F-Met-Thr-Met ——Protein

Regulation:
Das lac Operon
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Der lac - Repressor

Repression
a Promotor Operator
lacl lacZ lacY lacA
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Der lac - Repressor

Repression
a Promotor Operator
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Lactose und das Analogon IPTG

Lactose
HO
4 OH o HO
HO. L-0 0
1 4
oH OH

Galactose \ Clucose

B-galactosidische Bindung; wird durch
das Enzym B-Galactosidase gespalten

Isopropyl-thiogalactosid

HO OH
o ?HJ
HO S—ICH
HO CHy

Diese Bindung kann nicht durch
E. coli-Enzyme gespalten werden

Georg Thieme Verlag - Knippers: Molekulare Genetik - 8. Aufl. 2002
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Positive Control of Transcription

Maltose Catabolism in
Escherichia coli

Kein kanonischer Promoter!

Activator mal
binding site omoter malE maI ?NJ maIG
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Maltose activator protein

Figure 8-15a Brock Biol Iogy 1Ml organisms 11/e
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Promoter wird nur mit Hilfe eines Aktivators erkannt
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Figure 8-15b Brock Biology of Microorganisms 11/e
© 2006 Pearson Prentice Hall, Inc.
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Transcription
(a) Activator protein proceeds
DD Promoter
2 Transcription
= Activator protein
y) ' proceeds
A T N S
Activator
(b) binding site

Figure 8-17 Brock Biology of Microorganisms 11/e
© 2006 Pearson Prentice Hall, Inc.

Bakterielle Genregulation:

Das Hitzeschock - Regulon

25.03.2010
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Synthese von Hitzeschockproteinen in E. coli
Shift von 30°C auf 42°C

Synthese-Rate

Zeit [min]

Lage der Hitzeschockgene auf der E. coli Genkarte
(verstreut)

dna K|

gro ESL, lysU
\

lon
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Regulation durch unterschiedliche Sigma-Faktoren

Konsensus-Sequenzen
-35-Region -10-Region
Standard-Promotor: TCTTGAC —16-18 bp —TATAAT
Hitzeschock-Promotor: ~ CCTTGAA —13-15 bp —CCCCAT

RNA polymerase
(core enzyme)

Transcription

3

3 ATGAACTCGCATGTCTCCATA GCGCGCTACT
[MTTCTTGACACCTTTTCGGCATCGOCCTAAAAT FCGGCGTC
-35 sequence Pribnow box

Consensus R TATAAT

Promoter sequence
Figure 739 Brack Blslegy of Microsrganinms 11e.

Sigma 70
Sigma 32

Vergleich von Bakteriellen und Eukaryotischen Promotoren

Bakterien-
Promotor

Promotor

TATA Inr

CCAAT Promotor
GGCGGG

Enhancerund  Regulationselemente
weiter strom-  in unterschiedlicher

aufwarts Zahl, Reihenfoge und
liegende Orientierung
Elemente

Eukaryoten-
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3 RNA Polymerases in Eukaryotes

A B C groRte Untereinheit
groRe in RNA-Polymerase
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RNA Polymerase I: ribosomale RNA Gene
RNA Polymerase II: Protein-codierende Gene
RNA Polymerase III: kleine RNA Gene (5S rRNA, tRNA etc)

Die eukaryotische RNA-Polymerase

25.03.2010
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RNA Polymerase II started alleine keine spezifische Transkription
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Der Pri-Initiationskomplex in Eukaryoten
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tlongation

TFIID:

TBP: Erkennen der TATA-Box

TAF (14x) regulatorische Faktoren
TFIIA: Stabilisierung der TFIID-Bindung
TFIIB: Bindung der RNA-Polymerase 11
TFIIF: Heranfiihren der RNAPII an Promoter

TFIIE: Heranfiihren von TFIIH

TFIIH: Helikase: Entwindung der Promoter-
sequenz

Transkription:

Schematische Darstellung von regulatorischen
Elementen in Eukaryoten

/A |

17
Enhancer Enhancer

~10 bis -50Kbp

proximale - A )

ke = transkribierter Abschnitt

Elemente +1
Promotor Enhancer Enhancer
(TATA-Box)

-200bp  -30bp +10 bis +50Kbp
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Schematische Darstellung zur Wirkungsweise
von Transkriptionsfaktoren

a TATA-Box bindendes Protein
RNA-Polymerase
[ keine Transkription

Enhancer proximale Promotor
regulato-  mit TATA-
rische Box
Elemente

b Enhancer

enhancerbindender
Transkriptionsfaktor

Transkriptions-
faktor

\3

&

2,
=

Transkription
—>

RNA-Polymerase

wachsende RNA

Ubersicht Genexpression in Eukaryoten
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1977: Discovery of a New Domain

EUKARYOTES
EUBACTE RIA onimals dllﬂlu'ml
203, g5y et
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Thermotogo microtporidio
Carl Woese
Crafoord Price
In Biosciences
eig 2003
ARCHAEBACTERIA

RNA Polymerases of Archaea are Homologous to the Eukaryotic Counterparts
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Basic Transcription in Archaea: Similar to Eukaryotes

T, *C
Archaea Cc T T
CTTA K\ ATGA
In vitro T, T *
transcription cITA A py/pu
*
Eucaryal RNAP II TATA pyApy
promoter
The three domains
Microsporidia Metazoa Plantae Flagellates Eucarya
Dictiostelidiia
Diplomonadida
Green-non-sulfur
Bacteria
P tG"gm ro_sitive Sulfolobales
roteobacteria
Archaea
Acidobacteria Thermoproteales
Cyanobacteria Thermococcales

Flavobacteria |
Halobacteriaceae

Methano-

Aquificae coccales Methano- Methano-

bacteriales Sarcinales

Woese et al. 1990, modified
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