Kapitel 12
Abbildung 12.1
Zelle eines Staubfadenhaars von Tradescantia mit Zellkern (K).
Abbildung 12.2
Kernhülle mit Kernporenkomplexen. Jeder Komplex besteht aus 8 Gruppen von je drei Proteingranula, die peripher um die Pore herum angeordnet und wahrscheinlich miteinander verbunden sind. In der Mitte mancher der Poren findet man ein Zentralgranulum, von dem man noch nicht sicher weiß, ob es zum Kernporenkomplex gehört oder ob es sich um ein Partikel handelt, das im Moment des Durchtritts durch die Kernhülle beobachtet wurde. (A) Dreidimensionaler Ausschnitt aus der Kernhülle, mit Aufsicht von außen. (B) Zentraler Längsschnitt durch einen Kernporenkomplex (schematisch). (C) Aufsicht auf einen Kernporenkomplex.
Abbildung 12.3
Organisation des Chromatins und der Chromosomen mit den zur Beschreibung notwendigen Begriffen (s. auch Kompakt 12-1) nach Kindl und nach Sitte. His, Histon; DNA, Desoxyribonucleinsäure.
Abbildung 12.4
Zellzyklus gesteuert durch Zellzyklusgene und Cycline (braune Pfeile). Nach Überschreiten des Kontrollpunkts KP erfolgt DNA-Replikation (S-Phase), darauf folgen eine Zwischenphase (G2: Vorbereitung der Mitose), die Mitose selbst mit Pro (P)-, Pro-Meta (PM)-, Meta (M)-, Ana (A)- und Telo (T)- Phase und die Zellteilung. In der G1-Phase wächst die Zelle bis zur nächsten Teilung oder dem Ausscheren aus dem Zyklus durch Differenzierung (D) (G0-Phase). R = Re-Embryonalisierung.
Abbildung 12.5
Schema des Verlaufs der Mitose. Die angegebenen Phasen sind im Text charakterisiert.
Abbildung 12.6
Mitosestadien und Chromosomenbilder von Zellen der Wurzelspitze der Küchenzwiebel (Allium cepa) (Originalaufnahmen: D. Kramer). (A) Prophase; (B–C) Metaphase; (D–E) sukzessive Stadien der Anaphase; (F–H) sukzessive Stadien der Telophase. P = Phragmoplast. ZP = Zellplatte.
Abbildung 12.7
Einfaktorenkreuzung homozygotischer Eltern und Rekombination in der ersten und zweiten Filialgeneration.
Abbildung 12.8
Extrachromosomale Vererbung der Panaschierung von Blättern: Nur wenn die Eizelle von einer gescheckten Pflanze stammt, entstehen in der ersten Filialgeneration wieder panaschierte neben rein grünen und rein weißen Individuen (nach Correns).
Abbildung 12.9
Maiskolben mit durch mobile Gene oder Transposons verursachter fleckiger Verteilung von Körnern verschiedener Färbung (Copyright Diezer/fotolia). 
Abbildung 12.10
DNA-Doppelhelix (Watson-Crick-Modell). Jede vollständige Windung enthält 10 Basenpaare und hat eine Länge von 3,5 nm.
Abbildung 12.11
Basenpaarungen. (A) Im DNA-Doppelstrang. (B) Bei der DNA→RNA-Transkription. (Die Farbmarkierungen der Basen sind dieselben wie in Abb. 12-12.)
Abbildung 12.12
Resultate der Replikation (autokatalytische Funktion) und der Transkription (heterokatalytische Funktion) der DNA. Die Einzelstränge verlaufen in allen Fällen gegenläufig, d. h., in unserer Darstellung ist im linken Strang jeweils das 5′-Ende und im rechten Strang das 3′-Ende oben. (Die Farbmarkierungen der Basen sind dieselben wie in Abb. 12-11.)
Abbildung 12.13
Zusammenhänge zwischen DNA, RNA-Arten, Replikation, Transkription und Translation.
Abbildung 12.14
Transkription des DNA-Codes in den RNA-Code durch die RNA-Polymerase.
Abbildung 12.15
Aktivierung der Aminosäuren, Übertragung auf die t-RNA und Peptidsynthese (Translation).
Abbildung 12.16
Proteinbiosynthese an einem Polysom. ER, Endoplasmatisches Reticulum.
Abbildung 12.17
Regulator-Operator- oder Jacob-Monod-Hypothese der genetischen Regulation der Proteinbiosynthese: Wenn ein aktiver Repressor an den Operator gebunden ist, können die Strukturgene nicht abgelesen werden. Niedermolekulare Effektoren können aktive Repressoren inaktivieren oder inaktive Repressoren aktivieren (in Anlehnung an Hess).
Abbildung 12.18
Differenzielle Genaktivierung und -inaktivierung durch Koppelung von Operons. Ein Faktor F könnte direkt auf das Gen für die Synthese eines Effektors 1 (E1), d. h. auf der Transkriptionsebene, oder auf die Umsetzung der m-RNA für das Effektorprotein, d. h. auf der Translationsebene, einwirken. Wenn der Effektor 1 oder seine m-RNA auf ein anderes Operon (O1) wirkt, das wiederum ein Gen für einen Effektor (E2) besitzt und auf ein weiteres Operon (O2) wirkt, könnte sich der Vorgang fortsetzen und ein regelrechter Kaskadeneffekt entstehen. (O, Operon; A, B … Y, Z, Strukturgene; E, Gene für Effektoren). (Nach Ziegler.)
Abbildung 12.19
Epigenetische Genregulation durch Methylierung. Das Chromatin ist offen, und Transkription kann erfolgen, wenn die Histone der Nucleosomen (siehe Abb. 12-3, Kap. 12.1.2) an ihren Lysin–Resten Acetylgruppen (Ac) tragen. In dieser Konfiguration ist die DNA für die Transkriptionsmaschinerie zugänglich und kann abgelesen werden (oben). Das Chromatin ist geschlossen, und die DNA kann nicht abgelesen werden, wenn die Histone an ihren Lysin–Resten Methylgruppen (Me) tragen und auch die DNA an ihren Cytosin–Basen methyliert ist (schwarze Punkte auf dem schwarz wiedergegebenen DNA–Faden). Die Methylierung führt zu einer besonders festen Bindung zwischen DNA und Histonproteinen, sodass die Transkriptionsmaschinerie keinen Zugang hat (unten). (Martina Paulsen (2007) Biologie in unserer Zeit, 37, 86–91.) 
