Unsere geheimnisvollen Gene
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Gene sind Bauplane
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3 Basen hintereinander bilden ein Wort
ein CODOGEN
Es ist die Information fur eine Aminosaure
(Bausteine der Eiweil3e)
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Fur die Bauanleitung eines EiweiBBmolekiils

werden durchschnittlich 300 — 3000 Basen
(Buchstaben) benotigt.

Insgesamt verfiigt die menschl.
Erbinformation iiber 3,2 Millionen (Basen),

die eine Linge von ca. 1,7 Meter ausmachen



e Nur 2 — 3 Prozent
unseres Genoms
sind Eiweil3-
kodierende Gene !

Das sind etwa nur
25 000 Gene
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Der Rest ist genetischer
Mull
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e Menschliche Zellen
haben in Laufe der

« Viele ,junk genes Evolutl.on Erbgut von
: . Bakterien
sind bakteriellen
aufgenommen.
Ursprungs

* Experimente
beweisen diese

Moglichkeit
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e 50 Prozent der nicht ¢ Unvollstandige
kodierenden Gene retrovirale
enthalten Sequenzen Sequenzen!
die viralem Erbgut
ahneln!
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ar or Number of
Tandem
Repeats
VNTR
region
VINTR regions are mmphn:, mearn
they have ‘manyﬂ! . The nwnberrﬁ
tandem repeats of a sequence is highly
variable within a population.
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locus 1:
|;35 (CGAG) = allele 3]

= allele 7]

locus 1:
L?/x (CGAG)




VNTR (variable number of tandem repeats)
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