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Mittelrepetitive DNA:
Transposons

A Transposonsind mobile genetische Elemente
(DNAAbschnitte, die autonom oder durch trans
wirksame Faktoren ihren Platz im Genom
wechseln und/oder sich dabel unabhangig im
Genom vermehren kdnnen)

Transposonsvurden 1948 von Barbara
McClintock beim Mais entdeckt
(Nobelpreis 1983)



Klassifizierung vodransposons

A Retroelemente oder KlasseTransposons

I Transposition Uber eine RNAvischenstufe

Bsp.: SINEs

_INESs

Retroviren
prozessierté’seudogene

A DNATransposon®der Klasse {Transposons

I Transposition Uber eine DNAvischenstufe
Bsp.: Ds/AcElemente beim Mais
P-Elemente beDrosophila




SINEs, LINEs, Retroelemente, DNA
Transposons
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Genomgrofieund
Antell transposablerElemente

Spezies GenomgrofRen Gb  transposableElemente (%)
Ranaesculenta Frosch 5,6¢8,0 77
Zea mays Mais 5,0 60
Homo sapiens Mensch 3,5 45
Mus musculus Maus 3,4 40
Drosophila .
melanogaster Taufliege 0,18 15-22
Caenorhabditis wurm 0.1 12
elegans —
Saccharomyces o 0,012 35
cerevisiae

Escherichia coli Bakterium 0,0046 0,3



http://de.wikipedia.org/wiki/Rana_esculenta
http://de.wikipedia.org/wiki/Rana_esculenta
http://de.wikipedia.org/wiki/Echte_Fr%C3%B6sche_(Gattung)
http://de.wikipedia.org/wiki/Zea_mays
http://de.wikipedia.org/wiki/Mais
http://de.wikipedia.org/wiki/Mensch
http://de.wikipedia.org/wiki/Mus_musculus
http://de.wikipedia.org/wiki/M%C3%A4use
http://de.wikipedia.org/wiki/Drosophila_melanogaster
http://de.wikipedia.org/wiki/Drosophila_melanogaster
http://de.wikipedia.org/wiki/Taufliege
http://de.wikipedia.org/wiki/Caenorhabditis_elegans
http://de.wikipedia.org/wiki/Caenorhabditis_elegans
http://de.wikipedia.org/wiki/W%C3%BCrmer
http://de.wikipedia.org/wiki/Saccharomyces_cerevisiae
http://de.wikipedia.org/wiki/Saccharomyces_cerevisiae
http://de.wikipedia.org/wiki/Backhefe
http://de.wikipedia.org/wiki/Escherichia_coli
http://de.wikipedia.org/wiki/Bakterien

SINES

A short interspersednuclearelements
I typischerweise 10100Basenpaardang
I RNA als Zwischenstufe (Retroelement)

I Keine Long Termindkepeats
(Non-LTRRetroposon$

I Nicht autonom (benétigen eine externe RT)
I Ca. 13% des menschlichen Genoms

Beispiel:Alu-Familie
(MIR,mammalianwide interspersedrepeats



SINEs:
Alu-Elemente

Table 11 Number of copies and fraction of genome for classes of inter-
sporsed repeat

—

Numberof  Totalnumberof Fractionofthe Numberof -
coples (x 1,000) basesinthe draft draft genome familles
genome saquence (%) (subfamilies) |

sequence (Mb)
SINEs 1,658 359.6 13.14
Alu 1,090 290.1 10.60 1(~20)
MIR 303 60.1 2.20 1{1)

MIR3 75 9.3 0.34 1(1)



SINEs: AlkElemente

Transcription
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Alu elements as regulators of gene expression

Aluelementsare the mostabundant repetitiveelementsin the humangenome
they emerged65 million yearsagofrom a 5'to 3' fusionof the 7SL RN&eneand
amplifiedthroughoutthe humangenomeby retrotranspositionto reachthe
presentnumberof more than one million copies

Alu-Elemente konnen auf verschiedene Weise die Genexpression verandern:
- durch Alternativessplicing
- durch RNAEditing
- durch die Regulation der Translation
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