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Der NADP+-Spiegel kontrolliert die Geschwin­
digkeit des Pentosephosphatweges 610 
Die Verwertung von Glucose-6-phosphat 
hängt vom Bedarf an NADPH, Ribose-5-phos-
phatundATPab 610 
Der Calvin-Zyklus und der Pentosephosphat­
weg sind Spiegelbilder 612 

20.5 Die Glucose-6-phosphat-Dehydrogenase 
spielt eine Schlüsselrolle beim Schutz vor 
reaktiven Sauerstoffverbindungen 613 
Ein Mangel an Glucose-6-phosphat-Dehy-
drogenase ruft eine arzneimittelinduzierte 
hämolytische Anämie hervor 613 
Ein Glucose-6-phosphat-Dehydrogenase-Man-
gel verleiht in einigen Fällen einen evolutionä­
ren Vorteil 614 

Zusammenfassung 615 

Schlüsselbegriffe 616 

Aufgaben 616 

21 Der Glykogenstoffwechsel 619 
Der Glykogenstoffwechsel wird durch die 
Freisetzung und das Speichern von Glucose 
reguliert 620 

21.1 Der Glykogenabbau erfordert das 
Zusammenspiel mehrerer Enzyme 621 
Die Phosphorylase katalysiert die phosphoro-
lytische Spaltung des Glykogens zu Glucose-
1-phosphat 621 
Mechanismus: Pyridoxalphosphat ist an der 
phosphorolytischen Spaltung des Glykogens 
beteiligt 622 
Ein debranching enzyme ist ebenfalls für den 
Glykogenabbau notwendig 624 
Die Glucosephosphat-Mutase wandelt 
Glucose-1 -phosphat in Glucose-6-phosphat 
um 625 
Die Leber enthält Glucose-6-phosphatase, 
ein hydrolytisches Enzym, das der Muskulatur 
fehlt 626 

21.2 Die Phosphorylase wird durch 
allosterische Wechselwirkungen und 
reversible Phosphorylierung reguliert 626 
Die Muskelphosphorylase wird über die intra­
zelluläre Energieladung reguliert 626 
Die Leberphosphorylase erzeugt Glucose zum 
Nutzen anderer Gewebe 627 



Die Phosphorylasekinase wird durch Phospho­
rylierung und Calciumionen aktiviert 629 

21.3 Adrenalin und Glucagon signalisieren 
den Bedarf, Glykogen abzubauen 630 
G-Proteine übertragen das Signal für den 
Beginn des Glykogenabbaus 630 
Der Glykogenabbau muss, falls erforderlich, 
rasch gestoppt werden können 632 
Mit der Evolution der Glykogen-Phosphorylase 
wurde die Regulation des Enzyms immer wei­
ter verfeinert 632 

21.4 Glykogen wird auf verschiedenen Wegen 
synthetisiert und abgebaut 632 
UDP-Glucose ist eine aktivierte Form der Glu-
cose 633 
Die Glykogen-Synthase katalysiert die Über­
tragung von Glucose aus der UDP-Glucose auf 
eine wachsende Kette 633 
Ein Verzweigungsenzym (branching enzyme) 
bildet a-1,6-Bindungen 634 
Die Glykogen-Synthase ist das wichtigste 
regulatorische Enzym der Glykogensynthese .. 635 
Glykogen ist eine effiziente Speicherform der 
Glucose 635 

21.5 Glykogenabbau und -synthese werden 
reziprok reguliert 636 
Die Proteinphosphatase 1 kehrt die regulato­
rischen Effekte der Kinasen auf den Glykogen-
stoffwechsel um 636 
Insulin stimuliert die Glykogensynthese, indem 
es die Glykogen-Synthase-Kinase inaktiviert .. 638 
Der Glykogenstoffwechsel in der Leber regu­
liert den Blutglucosespiegel 638 
Glykogenspeicherkrankheiten kann man bio­
chemisch verstehen 639 

Zusammenfassung 641 

Schlüsselbegriffe 643 

Aufgaben 643 

22 Der Fettsäurestoffwechsel 645 
Die chemischen Reaktionen beim Abbau und 
bei der Synthese von Fettsäuren verlaufen 
spiegelbildlich zueinander 646 

22.1 Triacylglycerine stellen 
hochkonzentrierte Energiespeicher dar 647 
Lipide aus der Nahrung werden von Pankreas-
Lipasen verdaut 648 
Nahrungsfette werden in Chylomikronen 
transportiert 648 

22.2 Um Fettsäuren als Brennstoff nutzen zu 
können, sind drei Verarbeitungsschritte 
erforderlich 649 
Triacylglycerine werden durch hormonstimu­
lierte Lipasen hydrolysiert 649 
Vor der Oxidation werden Fettsäuren an Coen-
zymA gebunden 651 
Carnitin transportiert langkettige aktivierte 
Fettsäuren in die mitochondriale Matrix 652 

In jeder Runde der Fettsäureoxidation werden 
Acetyl-CoA, NADH und FADH2 erzeugt 653 
Die vollständige Oxidation von Palmitat liefert 
106 Moleküle ATP 654 

22.3 Für den Abbau ungesättigter und 
ungeradzahliger Fettsäuren sind 
zusätzliche Schritte erforderlich 655 
Zur Oxidation ungesättigter Fett­
säuren sind eine Isomerase 
und eine Reduktase erforderlich 655 
Ungeradzahlige Fettsäuren liefern im letzten 
Thiolyseschritt Propionyl-Coenzym A 656 
Vitamin B12 enthält einen Corrinring und ein 
Cobaltatom 657 
Mechanismus: Methylmalonyl-CoA-Mutase ka­
talysiert eine Umlagerung, durch die Succinyl-
CoA gebildet wird 658 
Fettsäuren werden auch in Peroxisomen oxi-
diert 659 
Wenn der Fettabbau vorherrscht, entstehen 
Ketonkörper aus Acetyl-CoA 660 
In einigen Geweben sind Ketonkörper der 
Hauptbrennstoff 661 
Tiere können Fettsäuren nicht in Glucose 
umwandeln 663 

22.4 Fettsäuren werden durch die Fettsäure-
Synthase gebildet 664 
Synthese und Abbau von Fettsäuren erfolgen 
auf unterschiedlichen Wegen 664 
Die Schrittmacherreaktion der Fettsäuresyn­
these ist die Bildung von Malonyl-CoA 665 
Die Zwischenprodukte der Fettsäuresynthese 
sind an ein Acyl-Carrier-Protein (ACP) gebun­
den 665 
Die Fettsäuresynthese besteht aus einer 
Abfolge von Kondensations-, Reduktions-, 
Dehydratisierungs- und Reduktionsreaktionen 666 
Bei Tieren werden Fettsäuren von einem multi­
funktionellen Enzymkomplex synthetisiert 667 
Zur Synthese von Palmitat sind 8 Moleküle 
Acetyl-CoA, 14 Moleküle 
NADPH und 7 Moleküle ATP erforderlich 669 
Citrat transportiert Acetylgruppen zur Fett­
säuresynthese aus den Mitochondrien in das 
Cytoplasma 670 
Das NADPH für die Fettsäuresynthese stammt 
aus mehreren Quellen 670 
Inhibitoren der Fettsäure-Synthase können 
nützliche Medikamente sein 671 

22.5 Zusätzliche Enzyme verlängern die 
Fettsäuren und führen Doppelbindungen 
ein 672 
Membrangebundene Enzyme erzeugen unge­
sättigte Fettsäuren 672 
Eicosanoidhormone leiten sich von mehrfach 
ungesättigten Fettsäuren ab 673 

22.6 Die Acetyl-CoA-Carboxylase spielt eine 
Schlüsselrolle bei der Kontrolle des 
Fettsäurestoffwechsels 674 
Acetyl-CoA-Carboxylase wird durch die Bedin­
gungen in der Zelle reguliert 674 



Acetyl-CoA-Carboxylase wird durch verschie­
dene Hormone reguliert 675 

Zusammenfassung 676 

Schlüsselbegriffe 678 

Aufgaben 678 

23 Proteinumsatz und 
Aminosäurekatabolismus 681 

23.1 Proteine werden zu Aminosäuren abgebaut 682 
Die Verdauung von Proteinen aus der Nahrung 
beginnt im Magen und wird im Darm abge­
schlossen 682 
Der Abbau zellulärer Proteine erfolgt mit 
unterschiedlicher Geschwindigkeit 682 

23.2 Der Proteinumsatz unterliegt einer 
strengen Regulation 683 
Ubiquitin markiert Proteine für den Abbau 683 
Das Proteasom spaltet ubiquitinmarkierte 
Proteine 686 
Bei Prokaryoten gibt es Gegenstücke zum 
Ubiquitinweg und zum Proteasom 686 
Der Proteinabbau kann zur Regulation biologi­
scher Funktionen dienen 688 

23.3 Der erste Schritt beim Aminosäureabbau 
ist die Abspaltung von Stickstoff 689 
a-Aminogruppen werden durch oxidative Des-
aminierung von Glutamat in Ammoniumionen 
überführt 689 
Mechanismus: In Aminotransferasen bildet 
Pyridoxalphosphat Schiff-Basen als Zwischen­
produkt 690 
Die Aspartat-Aminotransferase ist eine arche­
typische pyridoxalabhängigeTransaminase . . .  692 
Pyridoxalphosphatenzyme katalysieren ein 
breites Spektrum an Reaktionen 693 
Serin undThreonin können direkt desaminiert 
werden 694 
Periphere Gewebe transportieren Stickstoff zur 
Leber 694 

23.4 Ammoniumionen werden bei den 
meisten terrestrischen Wirbeltieren in 
Harnstoff umgewandelt 695 
Der Harnstoffzyklus beginnt mit der Bildung 
von Carbamoylphosphat 695 
Der Harnstoffzyklus ist mit der Gluconeoge-
nese verbunden 697 
Die Enzyme des Harnstoffzyklus sind evoluti­
onär mit den Enzymen anderer Stoffwechsel­
wege verbunden 698 
Ererbte Defekte des Harnstoffzyklus verur­
sachen Hyperammonämie und können zu 
Gehirnschädigungen führen 698 
Überschüssiger Stickstoff kann nicht nur in 
Form von Harnstoff entsorgt werden 699 

23.5 Kohlenstoffatome aus dem 
Aminosäureabbau tauchen in wichtigen 
Stoffwechselzwischenprodukten auf 700 
Pyruvat bildet für eine Reihe von Aminosäuren 
eine Eintrittsstelle in den Stoffwechsel 700 

Oxalacetat bildet für Aspartat und Asparagin 
eine Eintrittsstelle in den Stoffwechsel 702 
a-Ketoglutarat bildet für Aminosäuren mit fünf 
Kohlenstoffatomen eine Eintrittsstelle in den 
Stoffwechsel 702 
Succinyl-CoA ist eine Eintrittsstelle für einige 
unpolare Aminosäuren 702 
Der Abbau von Methionin erfordert die 
Bildung von S-Adenosylmethionin, einem 
entscheidenden Methylgruppendonator 703 
Aus den Aminosäuren mit verzweigten Seiten­
ketten entstehen Acetyl-CoA, Acetacetat oder 
Propionyl-CoA 703 
Für den Abbau aromatischer Aminosäuren sind 
Oxygenasen erforderlich 705 

23.6 Angeborene Stoffwechseldefekte 
können den Abbau von Aminosäuren stören 707 

Zusammenfassung 709 

Schlüsselbegriffe 710 

Aufgaben 710 

24 Biosynthese der Aminosäuren 714 
Die Synthese von Aminosäuren erfordert 
Lösungen für drei grundlegende biochemische 
Probleme 715 

24.1 Stickstofffixierung: Mikroorganismen 
können atmosphärischen Stickstoff 
mithilfe von ATP und einem hoch 
wirksamen Reduktionsmittel in  
Ammoniak umwandeln 715 
Der Eisen-Molybdän-Cofaktor der Nitrogenase 
bindet und reduziert atmosphärischen Stick­
stoff 717 
Das Ammoniumion wird über Glutamat und 
Glutamin in Aminosäuren aufgenommen 718 

24.2 Aminosäuren entstehen aus 
Zwischenprodukten des Citratzyklus und 
anderer wichtiger Stoffwechselwege 720 
Der Mensch kann einige Aminosäuren selbst 
synthetisieren, andere muss er mit der Nah­
rung aufnehmen 720 
Aspartat, Alanin und Glutamat werden durch 
Addition einer Aminogruppe an eine a -
Ketosäure gebildet 721 
Die Chiralität aller Aminosäuren wird durch 
einen gemeinsamen Schritt festgelegt 722 
Für die Bildung von Asparagin aus Aspartat ist 
ein adenyliertes Zwischenprodukt erforderlich 722 
Glutamat ist die Vorstufe von Glutamin, Prolin 
und Arginin 723 
3-Phosphoglycerat ist die Vorstufe von Serin, 
Cystein und Glycin 724 
Tetrahydrofolat überträgt aktivierte Ein-
Kohlenstoff-(C,-)Einheiten verschiedener 
Oxidationsstufen 724 
S-Adenosylmethionin ist der wichtigste Me­
thylgruppendonator 726 
Cystein wird aus Serin und Homocystein syn­
thetisiert 728 



Hohe Konzentrationen an Homocystein gehen 
mit Gefäßerkrankungen einher 728 
Shikimat und Chorismat sind Zwischen­
produkte bei der Biosynthese aromatischer 
Aminosäuren 729 
Die Tryptophan-Synthase verdeutlicht das 
Prinzip der Substratkanalisierung bei der enzy-
matischen Katalyse 732 

24.3 Die Aminosäurebiosynthese wird durch 
Rückkopplungshemmung reguliert 732 
Für verzweigte Stoffwechselwege ist eine 
ausgeklügelte Regulation erforderlich 733 
Die Aktivität der Glutamin-Synthetase wird 
durch eine Enzymkaskade moduliert 734 

24.4 Aminosäuren sind die Vorstufen einer 
großen Zahl von Biomolekülen 735 
Glutathion, ein y-Glutamylpeptid, dient als 
Sulfhydrylpuffer und Antioxidans 736 
Stickstoffmonoxid, ein kurzlebiges Signalmole­
kül, entsteht aus Arginin 737 
Porphyrine werden aus Glycin und Succinyl-
Coenzym A synthetisiert 737 
Porphyrine akkumulieren bei einigen erblichen 
Defekten des Porphyrinmetabolismus 739 

Zusammenfassung 740 

Schlüsselbegriffe 742 

Aufgaben 742 

25 Biosynthese der Nudeotide 744 
Nucleotide können durch de novo-Synthese 
oder über Recyclingwege (salvage pathways) 
entstehen 745 

25.1 Der Pyrimidinring wird de novo 
synthetisiert oder mithilfe von 
Recyclingwegen zurückgewonnen 746 
Hydrogencarbonat und andere sauerstoffhal­
tige Kohlenstoffverbindungen werden durch 
Phosphorylierung aktiviert 746 
Die Seitenkette des Glutamins kann zur Erzeu­
gung von Ammoniak hydrolysiert werden 747 
Zwischenprodukte erreichen die aktiven Zent­
ren durch einen Kanal 747 
Orotat übernimmt eine Ribosephosphateinheit 
aus dem PRPP unter Bildung eines Pyrimidin-
nucleotids, das dann in Uridylat übergeht 748 
Nucleotidmono-, di- und -triphosphate sind 
ineinander umwandelbar 749 
CTP wird durch Aminierung von UTP gebildet . 749 
Recyclingwege gewinnen Pyrimidinbasen 
zurück 750 

25.2 Purinbasen können de novo synthetisiert 
oder mithilfe von Recyclingwegen 
zurückgewonnen werden 750 
Das Purinringsystem wird am Ribosephosphat 
zusammengesetzt 750 
Der Aufbau des Purinringes verläuft über auf­
einanderfolgende Aktivierungen durch Phos­
phorylierung und anschließende Substitution . 751 
AMP und GMP entstehen aus IMP 752 

Enyzme der Purinsynthese sind in vivo mitein­
ander assoziiert 753 
Recycling spart intrazelluläre Energie 755 

25.3 Eine Radikalreaktion reduziert 
Ribonudeotide zu Desoxyribonudeotiden . 755 
Mechanismus: Ein Tyrosylradikal ist entschei­
dend für den Wirkungsmechanismus der 
Ribonucleotid-Reduktase 755 
Andere Ribonucleotid-Reduktasen nutzen an­
dere stabile Radikale und keineTyrosylradikale 758 
Thymidylat entsteht durch Methylierung von 
Desoxyuridylat 758 
Die Dihydrofolat-Reduktase katalysiert die 
Regeneration von Tetrahydrofolat, einem Über­
träger von C,-Einheiten 759 
Einige wertvolle Medikamente für die Chemo­
therapie von Krebserkrankungen blockieren 
die Synthese des Thymidylats 759 

25.4 Entscheidende Schritte der 
Nudeotidbiosynthese werden durch 
Rückkopplungshemmung reguliert 761 
Die Pyrimidinbiosynthese wird durch die 
Aspartat-Transcarbamoylase reguliert 761 
Die Synthese der Purinnucleotide wird an meh­
reren Stellen durch Rückkopplungshemmung 
kontrolliert 761 
Die Desoxyribonucleotidsynthese wird durch 
die Regulation der Ribonucleotid-Reduktase 
kontrolliert 762 

25.5 Störungen im Nudeotidstoffwechsel 
können zu pathologischen Prozessen 
führen 763 
Ein Verlust der Adenosin-Desaminase-Aktivität 
führt zu einem schweren kombinierten Im­
mundefekt 763 
Gicht wird durch hohe Uratspiegel im Serum 
induziert 764 
Das Lesch-Nyhan-Syndrom ist eine dramati­
sche Folge von Mutationen in einem Recyclin­
genzym 765 
Ein Folsäuremangel fördert Geburtsdefekte 
wie Spina bifida 765 
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26 Biosynthese der Membraniipide 
und Steroide 769 

26.1 Phosphatidat ist ein gemeinsames 
Zwischenprodukt bei der Synthese von 
Phospholipiden undTriacylglycerinen 770 
Die Synthese der Phospholipide erfordert die 
Bildung eines aktivierten Zwischenprodukts .. 771 
Sphingolipide entstehen aus Ceramid 773 
Ganglioside sind kohlenhydratreiche Sphingo­
lipide, die saure Zucker enthalten 774 
Sphingolipide vermitteln die vielfältige Struk­
tur und Funktion von Lipiden 774 



Atemnotsyndrom und Tay-Sachs-Krankheit 
sind Folge einer Störung im Lipidstoffwechsel . 775 
Die Phosphatidsäure-Phosphatase ist ein 
Schlüsselenzym für die Regulation des Lipid-
stoffwechsels 776 

26.2 Cholesterin wird in drei Schritten aus 
Acetyi-Coenzym A synthetisiert 777 
Die Synthese von Cholesterin beginnt mit der 
Erzeugung von Mevalonat, das zu Isopentenyl-
pyrophosphat aktiviert wird 778 
Squalen (C30) wird aus sechs Molekülen Isopen-
tenylpyrophosphat (C5) synthetisiert 779 
Squalen zyklisiert zu Cholesterin 780 

26.3 Die komplexe Regulation der 
Cholesterinbiosynthese erfolgt auf 
mehreren Ebenen 781 
Lipoproteine transportieren Cholesterin und 
Triacylglycerine durch den Körper 783 
Die Konzentrationen bestimmter Lipoproteine 
im Blut können bei der Diagnose hilfreich sein 784 
Lipoproteine mit geringer Dichte spielen eine 
wichtige Rolle bei der Regulation des Choleste-
rinstoffwechsels 785 
Das Fehlen des LDL-Rezeptors führt zu Hyper-
cholesterinämie und Atherosklerose 786 
Mutationen im LDL-Rezeptor verhindern die 
Freisetzung des LDL und führen zu einem 
Abbau des Rezeptors 787 
HDL scheint vor Atherosklerose zu schützen .. 788 
Die klinische Behandlung des Cholesterin­
spiegels lässt sich auf biochemischer Ebene 
nachvollziehen 789 

26.4 Zu den wichtigen Derivaten des 
Cholesterins gehören die Gallensalze 
und die Steroidhormone 790 
Buchstaben bezeichnen die Steroidringe und 
Ziffern die Kohlenstoffatome 791 
Steroide werden durch Cytochrom-P450-Mono-
oxygenasen hydroxyliert, die NADPH und 0 2  

verwenden 792 
Das Cytochrom-P450-System ist weit verbreitet 
und übt eine Schutzfunktion aus 792 
Pregnenolon, eine Vorstufe für zahlreiche an­
dere Steroide, entsteht durch Abspaltung einer 
Seitenkette aus Cholesterin 793 
Die Synthese des Progesterons und der Corti-
costeroide aus Pregnenolon 794 
Die Synthese der Androgene und Östrogene 
aus Pregnenolon 795 
Durch die ringöffnende Wirkung von Licht 
entsteht aus Cholesterin Vitamin D 795 

Zusammenfassung 797 

Schlüsselbegriffe 798 

Aufgaben 799 

27 Koordination des Stoffwechsels 801 

27.1 Die kalorische Homöostase ist ein Weg 
zur Regulation des Körpergewichts 802 

27.2 Bei der kalorischen Homöostase spielt 
das Gehirn eine Schlüsselrolle 804 
Signale aus dem Magendarmtrakt rufen ein 
Sättigungsgefühl hervor 805 
Leptin und Insulin regulieren langfristig die 
kalorische Homöostase 806 
Leptin ist eines von zahlreichen Hormonen, die 
vom Fettgewebe sezerniert werden 806 
Leptinresistenz kann zur Entwicklung einer 
Adipositas beitragen 807 
Gegen Adipositas hilft eine Diät 808 

27.3 Diabetes ist eine weit verbreitete 
Stoffwechselerkrankung, die häufig von 
Adipositas verursacht wird 809 
In der Muskulatur setzt Insulin einen komple­
xen Signaltransduktionsweg in Gang 810 
Einem Typ-Il-Diabetes geht häufig das metabo­
lische Syndrom voraus 811 
Überschüssige Fettsäuren in der Muskulatur 
beeinflussen den Stoffwechsel 812 
Eine Insulinresistenz der Muskulatur begüns­
tigt eine Störung im Pankreas 812 
Stoffwechselentgleisungen, die mitTyp-l-
Diabetes einhergehen, beruhen auf einem In­
sulinmangel und einem Glucagonüberschuss 814 

27.4 Sport beeinflusst die in den Zellen 
ablaufenden biochemischen Vorgänge 
positiv 815 
Muskelaktivität stimuliert die Biogenese von 
Mitochondrien 815 
Die Auswahl der Energiequelle während der 
Muskelarbeit wird durch Intensität und Dauer 
der Aktivität bestimmt 816 

27.5 Nahrungsaufnahme und Hungern 
bewirken Änderungen des Stoffwechsels . . .  818 
Der Hunger-Sättigungs-Zyklus ist eine physio­
logische Reaktion auf Hunger 818 
Stoffwechselanpassungen minimieren bei 
langen Hungerperioden den Proteinabbau . . .  820 

27.6 Ethanol verändert den 
Energiestoffwechsel der Leber 822 
Der Ethanolabbau führt zu einem Überschuss 
an NADH 822 
Übermäßiger Alkoholkonsum führt zu Störun­
gen des Vitaminstoffwechsels 823 

Zusammenfassung 825 

Schlüsselbegriffe 826 
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28 Replikation, Rekombination und 
Reparatur von DNA 829 

28.1 Die DNA-Replikation erfolgt 
durch die Polymerisation von 
Desoxynudeosidtriphosphaten entlang 
einer Matrize 830 
DNA-Polymerasen benötigen eine Matrize und 
einen Primer 830 
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Alle DNA-Polymerasen haben gemeinsame 
Strukturmerkmale 831 
An der Polymerasereaktion sind zwei gebun­
dene Metallionen beteiligt 831 
Die komplementären Formen der Basen bewir­
ken die Spezifität der Replikation 832 
Ein RNA-Primer wird von der Primase synthe­
tisiert und ermöglicht den Start der DNA-
Synthese 833 
Ein Strang der DNA wird kontinuierlich synthe­
tisiert, der andere entsteht in Fragmenten 833 
Die DNA-Ligase verknüpft DNA-Enden in Dop­
pelstrangregionen 834 
Die Trennung der DNA-Stränge erfordert spezi­
fische Helikasen und die Hydrolyse von ATP . . .  835 

28.2 Entwindung und Superspiralisierung 
der DNA werden durch Topoisomerasen 
gesteuert 836 
Die Verwindungszahl der DNA ist eine topolo-
gische Eigenschaft und bestimmt das Ausmaß 
der Superspiralisierung 836 
Topoisomerasen bereiten die Doppelhelix auf 
die Entwindung vor 838 
Typ-I-Topoisomerasen katalysieren die Ent­
spannung superspiralisierter Strukturen 839 
Typ-Il-Topoisomerasen erzeugen negative 
Superspiralen durch Kopplung an die ATP-
Hydrolyse 840 

28.3 Die DNA-Replikation erfolgt genau 
koordiniert 842 
Die DNA-Replikation erfordert hochprozessive 
Polymerasen 842 
Leit- und Folgestrang werden koordiniert 
synthetisiert 843 
Bei Escherichia coli beginnt die DNA-Replika­
tion an einer einzigen Stelle 845 
Bei Eukaryoten beginnt die DNA-Synthese an 
mehreren Stellen 845 
Telomere sind besondere Strukturen an den 
Enden linearer Chromosomen 847 
Telomere werden von derTelomerase repli­
ziert, einer spezialisierten Polymerase, die ihre 
eigene RNA-Matrize mitbringt 847 

28.4 Viele Arten von DNA-Schäden können 
repariert werden 848 
Bei der DNA-Replikation kann es zu Fehlern 
kommen 848 
Basen können durch oxidierende oder auch 
alkylierende Agenzien und durch Licht beschä­
digt werden 849 
DNA-Schäden können auf verschiedene Weise 
erkannt und repariert werden '. 850 
Da DNAThymin anstelle von Uracil enthält, 
ist die Reparatur von desaminiertem Cytosin 
möglich 852 
Manche genetisch bedingten Erkrankungen 
entstehen durch die Vermehrung von Wieder­
holungseinheiten aus drei Nucleotiden 853 
Viele Krebsarten entstehen durch fehlerhafte 
DNA-Reparatur 853 

Viele potenzielle Karzinogene lassen sich auf­
grund ihrer mutagenen Wirkung auf Bakterien 
nachweisen 854 

28.5 Die DNA-Rekombination spielt bei der 
Replikation, Reparatur und anderen 
Reaktionen der DNA eine wichtige Rolle 855 
RecA kann die Rekombination in Gang setzen, 
indem es eine Stranginvasion bewirkt 856 
Bei einigen Rekombinationsreaktionen bilden 
sich vorübergehend Holliday-Strukturen 856 
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29 Synthese und Prozessierung von RNA . 862 
Die RNA-Synthese umfasst drei Phasen: Initia­
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