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Abkürzungen

A Adenin

AB Antibiotikum

Abb. Abbildung

A. bidest. Aqua bidest.

AK Antikörper

ALL akute lymphoblastische Leukämie

AML akute myeloische Leukämie

Amp Ampicillin

Ampr Ampicillinresistenz

AMV-RT reverse Transkriptase des aviären Myeloblastose-Virus

AS Aminosäure

bp Basenpaar(e)

bzw. beziehungsweise

C Cytosin

ca. circa

Ci Curie

CLL chronische lymphoblastische Leukämie

CML chronische myeloische Leukämie

dATP Desoxy-Adenosin-5`-triphosphat

DEPC Diethylpyrocarbonat

DIG Digoxigenin

dGTP Desoxy-Guanosin-5`-triphosphat

DNA Desoxyribonucleinsäure

dNTP Desoxynucleosid-5`-triphosphat

dsDNA double stranded DNA, Doppelstrang-DNA

DTT 1,4-Dithio-DL-threitol

E. coli Escherichia coli

EDTA Ethylendiamintetraacetat

et al. et alii



g Gramm

G Guanin

GAPDH Glycerinaldehyd-3-phosphat-dehydrogenase

h Stunde(n)

HEPES N-2-Hydroxyethylpiperazin-N´-2-ethansulfonsäure

IPTG Isopropyl-β-D-thiogalactopyranosid

Km Kanamycin

Kmr Kanamycinresistenz

l Liter

m milli

M Molarität

MTP Microtiterplatte

min Minute(n)

ml Milliliter

mRNA messenger RNA

µ micro

µl Microliter

n nano

N Nucleotid

Na Natrium

NaOAc Natriumacetat

n.d. not determined

NH4OAc Ammoniumacetat

OD optische Dichte

oligo(dT) oligo-Desoxythymidin

ONF Oligonucleotid Fingerprinting



p pico

PCR polymerase chain reaction (Polymerase-Kettenreaktion)

pmol picomol

RNA Ribonucleinsäure

rpm rounds per minute, Umdrehungen je Minute

RT reverse Transkriptase, reverse Transkription,

Raumtemperatur

s Sekunde(n)

s. siehe

S. Seite

Sarcosyl N-Lauroyl-Sarcosin

SDS Sodiumdodecylsulfat

SSC Standard-Saline-Citrat

ssDNA single stranded DNA, Einzelstrang-DNA

SS-DNA salmon sperm DNA (Lachsspermien-DNA)

s.o. siehe oben

s.u. siehe unten

T Thymin

Tab. Tabelle

TAE Tris-Acetat-EDTA

Taq Thermus aquaticus DNA-Polymerase

TBE Tris-Borat-EDTA

TCA Trichlor-Essigsäure

TE Tris-EDTA

TEN Tris-EDTA-NaCl

Tris Tris(hydroxymethyl)-aminomethan

tRNA Transfer-RNA

U Unit(s) (Einheit der Enzymaktivität)

ÜN über Nacht(kultur)

UV Ultraviolett



vgl. vergleiche

Vol. Volumen

w. o. wie oben

X-Gal 5-Brom-4-chlor-3-indolyl-β-D-Galactopyranosid

z.B. zum Beispiel

ZNS Zentralnervensystem
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