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Das Korrekturlesen durch die Aminoacyl-tRNA-
Synthetase steigert die Genauigkeit der
Proteinsynthese 900

Synthetasen erkennen die Anticodonschleife und
den Akzeptorstamm der Transfer-RNA-
Molekiile 901

Die Aminoacyl-tRNA-Synthetasen kann man in
zwei Klassen einteilen 903

Ein Ribosom ist ein Ribonucleoproteinpartikel
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Die ribosomalen RNAs (5S-, 16S- und 23S-
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zum Ribosom 916
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