Projektarbeit:
Charakterisierung nicht-proteincodierender
Transkripte

Der Anteil proteinogener Sequenzabschnitte am Gesamtgenom ist bei hoheren
Organismen erstaunlich gering. Lange wurde angenommen, dass diese nicht-
codierenden Bereiche, bis auf funktionelle RNAs wie tRNAs und ribosomale
RNAs, keine besondere Aufgabe haben. Vor diesem Hintergrund wurde der
Begriff der “Junk-DNA” geprégt. In den letzten Jahren wurde jedoch zuneh-
mend klar, dass die Annahme der funktionslosen Junk-DNA nicht haltbar
ist. Mit der Veroffentlichung der Ergebnisse der ersten Stufe des ENCODE-
Projektes [1] wurde iiber Tiling-Arrays nachgewiesen, dass ein grofler Teil
des menschlichen Genoms (ca. 15%) transkribiert wird. Dabei lassen sich
verschiedene Klassen von Transkripten erkennen [2]. Darunter Pseudoge-
ne, die ihre Funktion verloren haben aber auf der Sequenzebene noch grofie
Ahnlichkeit zu proteincodierenden Genen besitzen; miRNAs, kurze (ca. 22
nt) Sequenzabschnitte, die iiber die Bildung von RNA-Doppelstringen die
Degradation von mRNAs férdern, Translation verhindern und eine wichti-
ge Rolle in der Zelldifferentiation spielen; und die grofie Klasse der TUFs —
transcripts of unknown function.

Ziel der Arbeit ist es, (putative) Promotersequenzen fiir die verschiedenen
Arten von Transkripten aus dem Datenbestand des ENCODE-Projektes zu
extrahieren und zu analysieren. Dabei soll untersucht werden, ob die Tran-
skription der nicht-codierenden Sequenzen iiber vergleichbare Mechanismen
wie im Fall proteinogener mRNAs gesteuert wird. Dies beinhaltet auf der
einen Seite die Untersuchung der Struktur putativer Promotoren auf spe-
zifische physikalische DNA-Eigenschaften (Biegsamkeit, Schmelztemperatur,
Bindungswinkel) [3] und auf der anderen Seite die Suche nach Transkripti-
onsfaktorbindestellen mit bekannten Methoden.
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