
25.08.2011 1

Seminar „Genetischer Code 

und Genomgrammatik“

Thema: „Statistische Betrachtung des 
menschlichen Genoms“

Dozent: Prof. Dr. rer. nat. Andreas de Vries
Studierender: Cem Kiyak
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Entstehung der „heutigen Zellen“

• Leben auf der Erde etwa 3,5 Milliarden Jahre alt

• drei große Domänen des Lebens:

Eukaryonten, 

Eubakterien und Archaebakterium

• Annahme:

Verschmelzung des Eubakteriums sowie 
Archaebakteriums für die Entstehung des 
Lebens
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Die Zellen mit deren 
Erbinformationen

• Der Körper besteht aus rund 100.000.000.000.000 Zellen

• Jede biologische Art, jede Spezies, ist in ihrer Erbinformation einzigartig, sondern sogar jedes 
Individuum

• Ausnahme: Klon

Arbeiten aus der Praxis: Auf der individuellen Einzigartigkeit basieren forensische Analysen

• Die Biologie ist eine Wissenschaft der Grauzonen und Ausnahmen

• Beispiel: Rote Blutkörperchen, funktionierende Zellen, aber keine Erbinformation mehr
• Können sich nicht teilen und müssen aus den Stammzellen im Knochenmark gebildet werden

• Viren haben Erbinformation, aber sie leben nicht, denn sie brauchen immer lebende Zellen, um Ihre 
Erbinformation und ihre Hülle zu vermehren.

Die Zellen des Immunsystems
• Erbinformation nicht völlig identisch mit anderen Körperzellen,
• Ihre Erbinformation ist etwas umgestaltet (rekombiniert)
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Begrifflichkeiten

• Genetik

• Genom und seine 
Bedeutung

• Gene der Population

• Gene

• DNA 
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Charakterisierung eines Gens

• Gen eindeutig charakterisiert
• Durch chemische Bausteine :

vier Nukleotiden Adenosin, Cytidin, Guanosin
und Thymidin

• Baukastenprinzip
• Abfolge dieser Nukleotide, sogenannte

Nukleotidsequenz ist ein Gen eindeutig 
beschrieben

• Drei Milliarden Basenpaare in der DNA des 
Menschen machen unser Genom aus
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Vorgehensweise

• NCBI: National Center for Biotechnology Information 
advances science and health by providing access to 
biomedical and genomic information aus den USA

• Datenbank der Genomsequenzen per FTP
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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Java-Tool

• Durch das Java-Tool können 
nachvollziehbare statistische 
Auswertungen der FASTA-Dateien
bearbeitet werden

• Download unter:

http://www.math-it.org/java
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Aufbau des Stranges
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Beispiel 1/2 zur Betrachtung des 
Chromosoms Nr. 20
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Beispiel 2/2 zur Betrachtung des 
Chromosoms Nr. 20
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Analyse des menschlichen 
Genoms nach der Länge der 

Nukleotidbasen

• Nukleotidbasen der 
Länge 3 
(AAA,AAT,AGA,...)

• Nukleotidbasen der 
Länge 6 (AAAAAA,...)

• Nukleotidbasen der 
Länge 9 
(AAAAAAAAA,...)
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Darstellung der Häufigkeiten

• Nukleotidbasen der Länge 3

Frequency
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Darstellung der Häufigkeiten

• Darstellung der Häufigkeiten der Länge 6
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Darstellung der Häufigkeiten

• Darstellung der Häufigkeiten der Länge 9
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0

500000

1000000

1500000

2000000

2500000

3000000

3500000

4000000

A
AA

AA
AA

AA
A
CA

CA
CA

CA
A
TA

TA
TA

TA
CA

CA
CA

CA
C

CC
AG

G
CT

G
G

G
TG

TG
TG

TG
TA

TA
TA

TA
T

TG
TG

TG
TG

T
TT

TT
TT

TT
T

Frequency



25.08.2011 16

Die nicht genutzten Kombinationen 
der Länge 9 des menschlichen 

Genoms

Die 6 häufigsten davon: Codierung der Nucleotide:

• CGTCGATCG 9
• CGACGTACG 7
• CGATACGCG 7
• CGTAACGCG 7
• TACGCGCGA 7
• TCGCGTCGA 7
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Aufsplittung in Condons sowie 
Aufschlüsselung (Erkenntnis)

Aufsplittung des Genoms in seine Basen (3 davon 
jeweils = Codons bzw. Triplets) und auffinden 
seiner Aminosäuren:

• 1) CGT = Arg CGA = Arg TCG = Ser

• 2) CGA = Arg CGT = Arg ACG = Thr

• 3) CGA = Arg TAC = Tyr GCG = Ala

• 4) CGT = Arg AAC = Asn GCG = Ala

• 5) TAC = Tyr GCG = Ala CGA = Arg

• 6) TCG = Ser CGT = Arg CGA = Arg
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Nicht vorhandene Kombinationen 
der Länge 12 (Erkenntnis)

Anzahl: 128 000 Kombinationen nicht vorhanden
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Was wollen wir  bewirken?

• Defekte Gene 
„reparieren“

• Änderung der Gene um 
neues oder anderes 
Leben zu erzeugen

• Krankheiten besser 
verstehen und evt. 
Lösungen dazu zu 
finden
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Feststellung 

• Intensive weitere Analysen von großer 
Bedeutung, denn hier ist der Weg das Ziel!

• Verstehen der Codon-Darstellung die 
Aufschluss auf eine verständliche Sprache 
ergeben sollen

• Die Chancen könnten gut stehen durch 
statistische Berechnungen mit durchaus 
umfangreicheren Untersuchungen und 
leistungsstarken Rechnern und Geduld ein 
Ergebnis zu erhalten

• Sind Grammatikalische Strukturen zu erkennen?
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Vielen Dank für Ihre Aufmerksamkeit!


