Web Sites

Die Evolution des Ribosoms

In den 1830er Jahren untersuchte Char-
les Darwin verschiedene Arten der
Galapagos-Finken auf gemeinsame
strukturelle Merkmale - eine Studie,
die das Fundament fiir seine Theorie
iiber den Ursprung und die Evolution
der biologischen Spezies bildete. Heute,
170 Jahre spéiter, konnen wir mit bio-
chemischen und molekularbiologischen
Methoden vergleichende Studien auf
molekularer Ebene durchfiihren und so
die Evolution von zelluldren Spezies
beschreiben. Neben der Primirsequenz
der chromosomalen DNA als eigentli-
cher Erbinformationstridger kann hier
auch die Entwicklung besonderer Struk-
turmerkmale in Biomakromolekiilen
der einzelnen Spezies, wie etwa dem
Ribosom, zur Identifizierung und Erkli-
rung evolutiondrer Prozesse herangezo-
gen werden.

In ihrer Website ,,The Comparative
RNA Web* stellen Gutell und Mitarbei-
ter einen sehr detaillierten Vergleich der
Sequenzen und Strukturmodelle der
sechs am intensivsten untersuchten Ri-
bonukleinsduren vor: 5S, 16S und 23S
ribosomale RNA (rRNA), Transfer-
RNA (tRNA) und Introns der Grup-
pen I und II. Nahezu alle veroffentlich-
ten RNA-Sequenzen wurden in die um-
fangreiche Vergleichsdatenbank auf-
genommen. So liegen den Vergleichen
etwa 10000 Sequenzen 16S-artiger
rRNA und 1000 Sequenzen 23S-artiger
rRNA zugrunde, die alle umfassend mit
grundlegenden Informationen tiber z. B.
den Namen des Organismus oder den
Eintrag in der NCBI-GenBank katalo-
gisiert sind. Eine einheitliche Zidhlweise
der Basen wurde fiir die einzelnen
Molekiile eingefiihrt, die es unter an-
derem erlaubt, das Auftreten jedes Ba-
senpaars statistisch genau auf verschie-
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Abbildung 2. Phylogenetischer Baum verschiedener Spezies der Rotalgen (Rhodophyten).

denen phylogenetischen Ebenen zu er-
fassen. Mit Hilfe einer relationalen
Datenbank kann man nach Sequenz-
homologien sowie gemeinsamen Struk-
turelementen in verschiedenen Spezies
suchen. Die fiir alle phylogenetischen
Gruppen berechneten Strukturmodelle
basieren dabei auf einem iiber mehrere
Jahre hinweg entwickelten Kovariati-
onsverfahren, das eingehend mit ge-
schichtlicher Entwicklung beschrieben
ist. Eine Vielzahl von Abbildungen im
Postscript- und PDF-Format zeigen die
Strukturmodelle mit ausgebildeten und
allen moglichen Basenpaarungen, mit
farbig codierten sekundiren und tertié-
ren Strukturelementen, sowie mit Mar-
kierungen fiir das Auftreten von Introns
in den einzelnen phylogenetischen
Gruppen. Ein Highlight sind die Dia-
gramme, die den Konservierungsgrad
einzelner Basen darstellen und damit
ein MaB fiir die Wichtigkeit bestimmter
Positionen fiir die Funktion der Makro-
molekiile beschreiben (Abbildung 1).
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Abbildung 1. Typisches Strukturmodell der 5S-
rRNA von Archaea: Durch Codierung mittels
GroRRbuchstaben, Kleinbuchstaben, Punkten
und Kreisen werden in Strukturdiagrammen
verschiedene Grade der Konservierung von
Basen veranschaulicht.
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Einzelne Sequenzen und Struktur-
modelle sind tabellarisch geordnet, kon-
nen aber auch durch umfangreiche
Suchmaschinen ermittelt werden. Zu-
sétzlich zu den direkten Vergleichsmog-
lichkeiten sind auf der Website noch
viele Materialien zugénglich, aus denen
einige Publikationen der Arbeitsgruppe
entstanden sind. So findet man etwa
Arbeiten zum U-Turn-Motiv oder der
speziellen Rolle von ungepaarten Ade-
nosinbasen in rRNA, thermodynami-
sche Studien zur 16S- und 23S-rRNA-
Faltung, sowie einige phylogenetische
Analysen (Abbildung 2).

Insgesamt enthélt die Website eine
Fiille an detaillierten Daten, die man
zunéchst nur schwer iiberblicken kann.
Eine gute Einfilhrung bietet die aus-
fihrliche Veroffentlichung zur Web-
site,l'l aber zu den meisten Unterpunk-
ten der Vergleichsstudien gibt es auch
kurze Erkldarungen sowie ein ausgeklii-
geltes Hilfesystem zu fast allen Tabellen.
Die Website bietet interessante Analy-
sen fiir alle Wissenschaftler, die auf dem
Gebiet der Nucleinsduren tétig sind, von
besonderem Interesse aber diirfte sie fiir
Strukturbiologen und Phylogenetiker
sein.
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. Fiir weitere Informationen
besuchen Sie:
http://www.rna.icmb.utexas.edu

oder nehmen Sie Kontakt auf mit:
web@www.rna.icmb.utexas.edu
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