Angelika Karger und Astrid Herbig

DER TEXT DES GENETISCHEN CODES AUS SEMIOTISCHER SICHT

In der modernen Biologie, namentlich der Genetik, hat sich die Redeweise vom
"genetischen Code" eingebiirgert.

Im allgemeinen versteht man unter einem Code ein System zum Verschliisseln von
Zeichen mit Hilfe anderer Zeichen, d. h. es handelt sich um Ubersetzunasvor-
schriften, genauer um Zuordnungsvorschriften auf repertoirieller Ebene. So
kann z. B. unser Alphabet in ein Morsealphabet ilibersetzt oder in einen Bindr-
code libertragen werden, wie aus der Nachrichtentechnik bekannt ist. Es han-
delt sich also hierbei lediglich um den Austausch von Repertoires.

Zum anderen spricht man gelegentlich auch dann von Codierung, wenn man auf die
Zuordnungen der Bezeichnungsfunktion und der Bedeutungsfunktion, wie sie in der
triadischen Relation des Zeichens gegeben ist, abzielt, d. h. auf die Zuord-
nungen von "M" zu "0" und "I". DemgemdB versteht man unter Decodierung mitun-
ter nicht nur die Riickiibersetzung eines Repertoires in ein anderes, sondern
auch die Rekonstruktion von Bezeichnungs- und Bedeutungsfunktionen (beispiels-
weise bei der Rekonstruktion einer alten Sprache). Diese nicht eindeutige Rede-
weise spielt auch beim genetischen Code eine Rolle.

Man geht dabei von dem Faktum aus, daB die biochemischen Strukturen der Gene,
die auf den Chromosomen lokalisiert sind, fir den "Plan" zur Entwicklung von
Organismen bzw. fiir deren "Merkmale" (Phdnen) verantwortlich gemacht werden
miissen.

Die biochemischen Strukturen der Gene wurden als ein "Text" verstanden, dessen
Code es zundchst zu entschliisseln galt, um das Geheimnis des "genetischen
Plans" zu entrdtseln. Heute wird bei der Beschreibung dieser genetischen Pro-
zesse der Terminus "genetischer Code" enger gefaBt. In dem nun folgenden fiir
das Verstdndnis notwendigen Uberblick iiber die Erforschung des Weges vom "Gen"
zum "Merkmal" wird dies noch ausgefiihrt werden.

Die einzelnen Gene liegen auf DNA1-Doppe1he1ixes, wobei sich jeweils nur eine
Helix in einem Chromosom befindet. Die Chromosomen, es kdonnen mehrere sein,
sind im Zellkern lokalisiert.
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Avery konnte 1944 in einem experimentellen Beweis zeigen, daB es nur die DNA
sein kann, die als Trdger der Gene in Frage kommt. Es gelang ihm, bei Pneumo-
kokken die DNA virulenter Schleimkapsel bildender Formen auf avirulente, nicht
zur Kapselbildung befdhigte Formen zu Ubertragen, so daB diese auch zur Kap-
selbildung veranlaBt wurden. Diesen direkten Vorgang der DNA-Obertragung be-
zeichnet man als Transformation.

Bei der qualitativen Analyse der DNA zeigte sich, daB diese aus Zuckern, Phos-
phorsdure und vier verschiedenen Basen besteht. Diese Basen sind Adenin = A,
Thymin = T, Cytosin = C und Guanin = G. Aufgrund von molaren Basenverhdltnis-
sen entwarfen Watson und Crick das nach ihnen benannte Strukturmodell der DNA:
eine aus zwei parallelen DNA-Strangen bestehende Schraube.

:> Adenin
[:) Guanin
[::Z Thymin
IZ Cytosin

° Phosphorsdure
0) Desoxyribose

DNA-Doppelstrang

DNA-DoppeThelix
(Watson-Crick-ModelT)
stark vereinfacht

Abb. 1

Entscheidend fiir die Gene sind die Basen, die man sich wie Perlen auf einer
Schnur aufgereiht vorstellen kann.

Sie bilden den "Text", den es zu decodieren gilt. Im Zellkern wird dieser Text
in der sogenannten Transkription zundchst "abgeschrieben". Dies hat man sich
wie folgt vorzustellen: Jeder Base wird eindeutig eine andere Base zugeordnet:
dem A das Uracil = U, dem T das A, das C dem G und dem G das C. Es wird also
ein neuer Strang gebildet, aus Zucker, Phosphorsdure und vier verschiedenen
Basen. Man nennt diesen neuen Strang messenger-RNA (m-RNA). Diese Transkrip-
tion ist notwendig, um den "Text" ilber die m-RNA vom Zellkern in das Zellplas-
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ma zu transportieren, d. h. der Bildungsort der m-RNA liegt im Kern, ihr Wir-
kungsort dagegen im Plasma. Die DNA selbst ist nicht fdhig, ins Plasma zu wan-
dern.

’
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m- RNA [T cytosin
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7 uracil

® Phosphorsdure

(ODesoxyribose

| Ribose

DNA

Abb. 2: Transkription
Die Aufgabe der m-RNA ist es nun, die Bildung verschiedener Enzyme zu bewirken.

Enzyme sind Polypeptidketten, die aus Aminosduren (AS) bestehen. Die Enzyme
sind es, die fiir die Merkmalsausbildungen in Organismen direkt verantwortlich
sind. Selbstverstandlich sind noch nicht alle Enzyme in ihrem chemischen Auf-
bau und in ihrer Wirkungsweise erforscht. Wichtig ist die Erkenntnis, daB aus
der groBen Anzahl mdglicher Aminosduren fiir den Aufbau der Enzyme nur 20 ver-
schiedene AS eingebaut werden konnen. Angenommen, zwei Basen wéaren fiir eine
AS zustd@ndig, so kommt man nach kombinatorischen Gesetzen: 42 =16, also nur
auf 16 AS. Da aber 20 AS festgestellt wurden, miissen es mindestens drei Basen
sein, da sie sogar 43 = 64 Kombinationen ermdglichen. In der Tat sind es auch
je drei zusammengehdrende Basen, man spricht von Basentriplett, die fiir den
Einbau jeweils einer bestimmten AS in ein Enzym zusté@ndig sind.

Im engeren Sinn sprechen die Biologen heute vom "genetischen Code" nur, wenn
sie die Zuordnung eines Basentripletts zu einer bestimmten AS meinen. Man sagt:
ein Basentriplett "codiert" eine AS. Von den 64 verschiedenen Basenkombinatio-
nen bestimmen einige dieselbe AS. Dies nennen die Biologen einen "degenerier-
ten Code", einen Ausdruck, den sie aus der Nachrichtentechnik tibernommen haben.
Es sei noch bemerkt, daB nach A. Kiihn drei dieser Basentripletts nicht eine AS
codieren, sondern den Abbruch einer Polypeptidkette. Folgende Abbildung zeigt
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den Schliissel zu diesem "genetischen Code".

Basen der m-RNA

1 . 2. 3
U c A G
uuu ucu UAU UGU U
. uuc! Phe ucc |, . uacTYr uacfCvs c
WAY, UCA UAA - UGA - A
UG uce UAG - UGG Tyr G
cuu ccu CAU b cau U
cuc cee CAC C6C c
C | cuaftev cca(Pro CAAL 61 cea(Are A
CUG cce CAG CG6 G
AUU ACU AAU AGU U
i Auc§11eu ACC{ anc tAsPN nccfser c
AUA ACA AAAY AGAY, A
AUG Met ACG AAG'HY AGG'ATI G
GUU GCU BAy s GGU U
GUC GCC GAC GGC c
G GUAlva] aca(Ple 6AAYa, GeA(G1Y A
GUG GCG GAG GGG G

Abb. 3: genetischer Code
Phe, Leu,... Abkirzungen fiir Aminosduren

Es muB noch hinzugefiigt werden, daB ein Basentriplett (auch Basenkodon genannt)
der m-RNA nzcht allein fahig ist, einem bestimmten AS "den Befehl zu geben",
sich an eine bestimmte Stelle einer Polypeptidkette einzubauen.

Die Ubersetzung der Basentriplettsequenz der m-RNA in die entsprechende Amino-
saurensequenz bezeichnet man als "Translation". Vor dem Beginn der Enzym-
synthese miissen die Aminosduren erst aktiviert werden. Sie werden an eine ent-
sprechende Transfer-RNA (t-RNA) angehdngt. Die t-RNA ist ein Stoff, der auch
an der DNA gebildet wird, nur hat er im Gegensatz zur m-RNA die Fdhigkeit, eine
AS zu binden und trégt neben verschiedenen Basen ein charakteristisches Basen-
triplett. Man nennt dieses "Anti-kodon", da es sich komplementdr an das ent-
sprechende Kodon auf der m-RNA anlagern kann. Siehe folgende Abbildung 4.

Der in Abb. 3 aufgezeigte genetische Code gilt im librigen als universell, weil
z. B. mit AS beladene t-RNA aus Bakterien in Zellsybstraten hdherer Lebewesen

Proteine synthetisieren kann.
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Abb. 4: Schema der Transkription und Translation

Ohne daB wir hier an dieser Stelle weiter darauf eingehen konnen, daB die ge-
schilderten Prozesse ungleich komplizierter ablaufen, wollen wir dennoch ver-
suchen, die Prozesse, so wie sie hier umrissen sind, einmal aus dem Blickwinkel
der semiotischen Betrachtungsweise im Ansatz zu analysieren. Es wurde deutlich,
daB bei der Beschreibung des Wegs vom Gen zum Enzym die Biologen sich einer
Redeweise bedienen, die immer wieder auf Termini der Nachrichtentechnik zuriick-
greifen, hier soll jedoch versucht werden zu erkldren, inwieweit die beschrie-
benen Phanomene als Zeichenprozesse mittels des vorhandenen semiotischen Be-
griffsapparates gefaBt werden konnen. Ins Blickfeld sollen aber nicht wissen-
schaftstheoretische Oberlegungen geriickt werden, die sich ausschlieBlich auf
den Begriffsapparat der Genetiker beziehen, sondern der "genetische Text" als
Zeichensystem. Dieser Ansatz ist insofern gewagt, als man nicht von einem Text
ausgeht, der sich aus von Menschen thetisch eingefiihrten Zeichen konstituiert,
sondern von gewissen Phénomenen, die man als "Text" interpretiert.

Wir miissen also zundchst unseren gentischen Text, der mit der DNA-Basensequenz
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gleichzusetzen ist, zum Zeichen erkldren. Die Repertoireelemente unseres
Textes sind die vier Basen: A, T, G und C. Sie kann man mit den drei Reper-
toireelementen des Morsealphabets (Punkt, Strich, Pause) oder mit jedem ande-
ren Alphabet, das aus wenigen Elementen konstituiert wird, vergleichen. Die
vier Basen sind sozusagen die Buchstaben unseres Textes und bilden, wenn wir
bei diesem Vergleich bleiben, immer 3-buchstabige Worter. Da die Wdrter immer
3-buchstabig sind, ergibt sich, wie wir gesehen haben, nach kombinatorischen
Gesetzen ein "Wortrepertoire" aus 64 Wortern. Wir sahen, daB jedes dieser
Worte eine bestimmte AS induziert und drei von ihnen die Signifikanz von Satz-
zeichen (Abbruch von Polypeptidketten) haben.

Der universell geltende Schliissel dieses Wortlexikons ist der eng gefaBte "gene-
tische Code" (siehe Abbildung 3).

Dieses Lexikon ist semiotisch mit folgender ZK1. zu charakterisieren:
3.1 2.3 1.3

Die realisierten Basentriplettsequenzen auf der DNA sind die zu "Satzsequenzen"
superierten "Basenworter". Diese bestimmten Abfolgen oder "Basensdtze", von

den Biologen "Gene" genannt, bezeichnen die bestimmten AS-Sequenzen bzw.
AS-Sdtze, nachdem sie auch noch gewisse Obersetzungen (Transkription und Trans-
lation) durchlaufen. Ich komme darauf noch zuriick.

Ist also ein Basen-Satz bekannt, so 1dBt sich mittels des genetischen Codes

der Aufbau der AS-Sdtze, d. h. der Enzyme, rekonstruieren. Diese Beziehung ist
jedoch nicht umkehrbar. Wenn namlich der Aufbau eines Enzyms bekannt ist, so
1dBt sich die entsprechende Basensequenz der DNA nicht rekonstruieren, da fiir
ein und dieselbe AS verschiedene Basentripletts moglich sind. Zum Beispiel kén-
nen fiir das Enzym Leucin folgende Tripletts angegeben werden: CUU, CUC, CUA,
cuG.

Unser bekannter Basen-Satz bezeichnet also ein Enzym symbolisch und wdre cha-
rakterisierbar durch die ZK1.: 3.2 2.3 1.3.

LaBt sich sagen, daB ein Enzym, d. h. ein AS-Satz, fiir einen bestimmten Faktor
bei der Ph@n-Merkmalsausbildung steht, so ware dies wiederum ein 3.2 2.3 1.3.

Es 18Rt sich nun sagen, daB alle Basen-Sétze auf den DNAs eines Chromosomen-
satzes in einer Zelle zu einem "Basen-Text" superiert werden kdnnen. Die Bio-
logen nennen diesen Basen-Text "Genom".
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Dieser Basen-Text bezeichnet fiir uns symbolisch - so er bekannt wire - den ge-
samten "Plan" fiir das Zusammenspiel der Enzyme. Dieses Zusammenspiel der En-
zyme definieren wir vorsichtig als "AS-Text". Die Bedeutung diese AS-Textes
wdre wiederum das Zusammenspiel sdmtlicher Phane, fiir die die Enzyme verant-
wortlich gemacht werden, in einem lebendigen Organismus. Gesichert ist bisher
Jjedoch nur, daB es sich bei der Aktivierung der Gene zur Enzymsynthese um dif-
ferentielle Genaktivitdt handelt. Man versteht darunter die Aktivierung eines
Genes an einem bestimmten Ort zu einer bestimmten Zeit.

Man geht davon aus, daB der Zeitplan fiir die Aktivierung des AS-Textes, der
also kein statischer, sondern ein dynamischer Text ist, zum Teil durch die
Basensequenzen auf den DNAs im Zellkern gesteuert wird, zum Teil aber auch
durch Umwelteinflisse induziert wird (Bsp.: EinfluB der Feuchtigkeit bei
Samenkeimung).

In folgender Graphik wird die Ubersetzung des Basen-Textes in den AS-Text
verkiirzt veranschaulicht.

-
! AS QT T QI A e < Qlf R [P 1 | | PP A
! I 7T | SR I R | S— ¢ 3
s T T e i, et S ot S e iy
SRR WU (I T . N ORI (A SRS TN S
] v v N v
| AS1 AS 2 AS3 ASH ASS AS 6 I AS AS RS
| e ey xS o
Basen-Wort = Triplett [::::] AS-Wort = 1 AS als 3.1 2.3 1.3
Basen-Satz = Gen ' AS-Satz = Enzym als 3.2 2.3 1.3
Basen-Text = Genom |~~~ ~ " "7 777 1AS-Text = Gesamtheit

L &« cw == ===« dér Phane als 3.3 2.3 1.3

Abb. &

Zuriick zu unserem Basen-Text der DNA. Er ist seit der Befruchtung der Eizelle
in seinem Aufbau unverdnderlich, abgesehen von Mutati'onen, die wir hier als

Storungen im Moment nicht beriicksichtigen wollen. Er enthdlt, wie wir gesehen
haben, den gesamten genetischen Plan zum Aufbau eines Organismus. Dieser Text

46



ist hinsichtlich des Planes abgeschlossen und vollstdndig. Er muB also semio-
tisch mit folgender ZK1. charakterisiert werden:

3.3 2.3 1.3

Teile dieses Basen-Textes werden zu bestimmten Zeiten abgerufen, aktiviert,
und durchlaufen dabei komplizierte Ubersetzungsvorschriften. Der erste Schritt
der Obersetzung ist die Transkription auf die m-RNA. Der auf die m-RNA abge-
schriebene Text degeneriert also zu einem dicentischen Gebilde; er kann von
der DNA beliebig oft abgeschrieben werden. Die Transkription wird auf indexi-
kalischem Wege wirksam, da jedes Basentriplett auf der DNA gewissermaBen als
Wegweiser filir die entsprechende Basenkombination auf der m-RNA fungiert. In
Abbi]dung 2 wurde diese Transkription in einem ko-iconischen Modell veran-
schaulicht.

Dieses dicentische Gebilde der m-RNA muB im Mittelbezug mit 1.2 bestimmt wer-
den, da es jetzt an einer bestimmten Raum-Zeit-Stelle im Plasma realisiert und
wirksam ist.

Daraus folgt: ZK1. der m-RNA:
3.2 2.2 1.2

Durch die Vermittlung der t-RNA (siehe Abbildung 4) wird nun ebenfalls durch
eindeutige Zuordnhng eine bestimmte AS-Sequenz, ein AS-Satz gebildet. Die Rolle
der t-RNA war es, dabei nur die AS anzuliefern. Die Zeichenklasse des AS-Sat-
zes ist also auch:

3.2 2.2 1.2

Wird ein AS-Satz wirksam, induziert er dann wie ein Wegweiser die Ausbildung
eines bestimmten Phéns.

AbschlieBend sei bemerkt, daB die hier in Angriff genommene semiotische Ana-
lyse des "genetischen Codes" und der durch ihn bedingten genetischen Steue-
rungsprozesse selbstverstandlich in einer ersten Anndherung mit starken Ver-
einfachungen arbeitete. Ziel dieses Aufsatzes war es nur, die Charakterisie-
rung genetischer Vorgdnge als Zeichenprozesse auszuweisen und AnstoB zu weite-
ren Uberlegungen zu geben.
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Anmerkung :

1 DNA: Desoxyribonucleinsdure
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SUMMARY

This essay demonstrates that the activity of the genetic code, as is described
by modern biologists, makes up a dynamical text which is analysed by the
author in semiotic terms and thus shown to be one that has to be characterized
by the 10th sign class.
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