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8 Abkürzungen 

Ap Ampicillin 

AS Aminosäure 

bp Basenpaar 

BSA Rinderserumalbumin 

Cm Chloramphenicol 

C-Terminus Carboxy-terminales Ende eines Proteins 

dNTP Deoxynukleosid 5' triphosphat 

DTT Dithioerythritol 

EDTA Ethylendiamintetraessigsäure 

IPTG Isopropyl β-D-thiogalactopyranosid 

kb Kilobase 

Km Kanamycin 

MOPS 3-(N-morpholino)propansulfonsäure 

N-Terminus Amino-terminales Ende eines Proteins 

PAGE Polyacrylamid-Gelelektrophorese 

PCR Polymerase-Kettenreaktion 

RU Resonanzeinheit 

SDS Natrium-dodecylsulphat 

Tc Tetracyclin 

TEMED N,N,N',N'-Tetramethylethylendiamin 

Tris Tris(hydroxymethyl)aminomethan 

U Einheit 
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