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SYMBOLE UND ABKÜRZUNGEN

A Absorption
aa Aminosäuren (amino acids)
APS Ammoniumperoxodisulfat
ATP Adenosin-5‘-triphosphat

BAC künstliches Bakterienchromosom (bacterial artificial chromosome)
BIS N,N‘-Methylendiacrylamid
BLAST basic local alignment search tool

BME 2-Mercaptoethanol (β-Mercaptoethanol)
bp Basenpaare

BPB Bromphenolblau
BSA Rinderserumalbumin Fraktion V (bovine serum albumin)
C- Carboxy-
cDNA komplementäre DNA (complementary DNA)

CE „Hornzellwand“ (cornified cell envelope)
CEPH Centre d'Etude du Polymorphisme Humain
cfu Kolonien bildende Einheiten (colony forming units)
CHLC Cooperative Human Linkage Center
cM CentiMorgan
cpm Zerfälle pro Minute (counts per minute)
dH2O deionisiertes Wasser
ddH2O doppelt destilliertes Wasser

DMF Dimethylformamid
DMSO Dimethylsulfoxid
dNTP Desoxyribonucleotidtriphosphat
DNA Desoxyribonucleinsäure (desoxyribonucleic acid)

DTE 1,4-Dithioerythrit
EDC Epidermaler Differenzierungskomplex (epidermal differentiation complex)
EDTA Ethylendiamintetraessigsäure
EMBL European Molecular Biology Laboratory
EST exprimierte sequenzmarkierte Stelle (expressed sequence tag)
FCS fötales Kälberserum (fetal calf serum)
FISH Fluoreszenz-in situ-Hybridisierung
IF Intermediärfilamente

IPTG 1-Isopropyl-β-D-1-thiogalactopyranosid

kb Kilobasen
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kD KiloDalton
LB Luria-Bertani

Mb Megabasen
MBq MegaBecquerel
MHC Haupthistokompatibilitätskomplex (major histocompatibility complex)
MIT Massachusetts Institute of Technology
MOPS 3-Morpholinopropansulfonsäure
mRNA Boten-RNA (messenger RNA)
N- Amino-
ORF offener Leserahmen (open reading frame)
p (pter) kurzer Chromosomenarm (Terminus des kurzen Chromosomenarms)

PAC künstliches Bakteriophagen P1-Chromosom (P1 artificial chromosome)
PBS phosphate buffered saline
PCR Polymerasekettenreaktion (polymerase chain reaction)
PFGE Pulsfeldgelelektrophorese

PMSF Phenylmethansulfonylfluorid
q (qter) langer Chromosomenarm (Terminus des langen Chromosomenarms)
RH Strahlungshybrid (radiation hybrid)
RNA Ribonucleinsäure (ribonucleic acid)

ROFE Gelelektrophorese im rotierenden Feld (rotating field gel electrophoresis)
rpm Umdrehungen pro Minute (rotations per minute)
RT Raumtemperatur
SDS Dodecylsulfat Natriumsalz (sodium dodecyl sulfate)

SPRR kleines Prolin-reiches Protein (small proline-rich protein)
SSC saline sodium citrate
STE sodium TRIS EDTA
STS sequenzmarkierte Stelle (sequence-tagged site)

TAE TRIS-Acetat-EDTA
TBE TRIS-Borat-EDTA
TE TRIS-EDTA
TEMED N,N,N‘,N‘-Tetramethylendiamin

TGase Transglutaminase
TRIS Tris(hydroxymethyl)-aminomethan
U Einheit (unit)
UV ultraviolett

YAC künstliches Hefechromosom (yeast artificial chromosome)
YMM Hefe-Minimalmedium (yeast minimal medium)
YT yeast tryptone


