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3AT
3-Aminotriazol

aa
Aminosäure(n)

Ac
Acetat

Ad
Adenovirus

AD
Aktivierungsdomäne

APS
Ammoniumpersulfat

ATP
Adenosin-5‘Triphosphat

bp
Basenpaare

Bq
Bequerel; 1 Bq= 1 Zerfall/Sekunde

BSA
Rinderserumalbumin

CAT
Chloramphenicol-Acetyltransferase

cDNA
komplementäre DNA

CMV
Cytomegalievirus

cpm
counts per minute; Impulse (radioaktiver Zerfall) pro Minute

CR
conserved region; konservierte Region

Da
Dalton

dCTP
Desoxycytosintriphosphat

DEPC
Diethylpyrocarbonat

DHFR
Dihydrofolat-Reduktase

DMEM
Dulbecco’s Modified Eagle’s Medium

DMF
Dimethylformamid

DMSO
Dimethylsulfoxid

DO
„drop out“

dNTPs
Desoxynukleotidtriphosphat

DTT
Dithiothreitol

E1A/E1B
early region 1A/1B (frühe Region 1A/1B)

E. coli
Escherichia coli
EDTA
Ethylendiamin-N‘,N‘,N‘,N‘,-tetraessigsäure

FCS
fötales Kälberserum

g
Erdbeschleunigung

GST
Gluthation-S-Transferase

HD
Huntington’s Disease/ huntingtin

HEPES
N-(2-Hydroxyethyl)piperazin-N‘-2-ethansulfonsäure

His
Histidin

IPTG
Isopropyl-(-D-thiogalaktosid

kb
Kilo-Basenpaare

kDa
Kilo-Dalton

LB
Luria Broth

Leu
Leucin

M
molar

Min
Minute

MOPS
3-(N-Morpholino)-propansulfonsäure

mRNA
Boten-RNA

NCBI
National Center for Biotechnologie Information (USA) 

nt
Nucleotid

OD
optische Dichte

PA
Polyacrylamid 

PAC
P1 Artificial Chromosome

PAGE
Polyacrylamidgelelektrophorese

PBS
phosphate buffered saline

PCR
polymerase chain reaction (Polymerase-Kettenreaktion)

PEG
Polyethylenglykol

pfu
plaque-forming units

PMSF
Phenylmethylsulfonylfluorid

pRB
Retinoblastom-Protein

RNase
Ribonuklease

rpm
„rounds per minute“- Umdrehungen pro Minute

RT
Raumtemperatur

RT-PCR
Reverse Transkription-PCR

RZPD
Ressourcen Zentrum/Primär Datenbank

S
Svedbergkonstante

SB
Super Broth

SD
„synthetic drop out“ Medium

SDS
Natriumdodecylsulfat

sek
Sekunde(n)

SV40
Simian Virus 40

TEMED
N,N,N‘,N‘,-Tetramethylethylendiamin

Tm
Schmelztemperatur

Tris
Tris(hydroxymethyl)aminomethan

U
Units; Einheiten

üN
über Nacht

UTR
untranslatierter Bereich

UV
ultraviolettes Licht

V
Volt

v/v
volume/volume

Vol. 
Volumen

w/v
weight/volume

X-Gal
5-Bromo-4-Chlor-3-inodyl-(-D-galaktosid
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