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Abb. 1: Aufbau der DNS. Rechts Doppelhelix, Z =
Zucker Desoxyribose, P Phosphatrest. Links die vier v
Grundbausteine (Basen) der DNS. Je zwei Basen pas-
sen genau zueinander und sind daher ,komple- '
mentdr“. Die Basenpaarung erfolgt iiber Wasser-
stoffbriicken (gepunktete Linien). Mittels der DNS- ©
Sequenz (Abfolge) werden die Reihenfolgen der 0
Aminosduren in den Proteinen programmiert. Ein
Triplett steht fiir eine Aminosdure. (Aus JUNKER &

ScHERER 2006)
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Zusammenfassung: DNS-Molekiile enthalten in ko-
dierter Form den Bauplan fiir Proteine, die in Lebe-
wesen als Baustoffe oder Biokatalysatoren fun-
gieren. Der Bauplancharakter und die - verglichen
mit anderen Biopolymeren -relativleichte Herstell-
barkeit von DNS wird gentechnisch inzwischen
vielfaltig genutzt. Die Moglichkeiten der mensch-
lichen Nutzung von DNS beschrinken sich jedoch
nicht darauf. Seit etwa zwanzig Jahren wird theo-
retisch und experimentell daran gearbeitet, DNS-
Sequenzen auch als Trager von Rechenoperatio-
nen nutzbar zumachen, also ,,Computer“ zubauen,
deren Kernbestandteile Nukleotidketten und Ei-
weiBe sind. Von besonderer Bedeutung war dabei
ein Experiment von ApLeman (1994), das die prinzi-
pielle Losbarkeit einer bekannt schwierigen mathe-
matischen Aufgabe demonstrierte. Es konnte ge-
zeigt werden, dass auf DNS-Molekiilen Programme
fiir beliebige Zwecke darstellbar sind. Der Sachver-
halt legt somit den Vergleich mit einer technischen
Hardware fiir darauf programmierte Software nahe.
Nach Auffassung der Autoren ist er ein weiteres
Indiz dafiir, dass DNS als ein intelligentes Kon-
strukt angesehen werden sollte und nicht als Pro-
dukt undurchdachter Zufélle und Notwendigkeiten.
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In diesem Artikel mochten wir ein Thema vorstellen,
das seit etwa zwei Jahrzehnten von Fachleuten
bearbeitet wird und in dieser Zeit zu vielen theo-
retischen und praktischen Ergebnissen gefiihrt hat,
aber wegen der Komplexitat der Fragestellung bis-
her noch nicht in der breiten Offentlichkeit bekannt
ist. Es geht um das Rechnen — genauer: die Infor-
mationsverarbeitung — mit Desoxyribonukleinsaure,
abgekiirzt DNS, dem Trégermaterial der geneti-
schen Eigenschaften aller Lebewesen. Es geht nicht
um die Struktur von DNS als solcher, um Gentech-
nik oder Gentherapie, sondern wir zeigen einen
erstaunlichen weiteren Aspekt der ohnehin genial
konstruierten DNS auf.

Heute tbliche Rechner (Computer) funktionie-
ren auf der Grundlage eng vernetzter (,,integrierter)
elektronischer Schaltungen. Deren elementare Bau-
steine sind Feldeffekt-Transistoren, zumeist aus
Silizium, von denen viele Millionen auf einer Flache
von der GroB3e eines Fingernagels untergebracht
sind. Vor der Entdeckung und technischen Nutzung
von Transistoren um die Mitte des vorigen Jahr-
hunderts gab es mechanische und elektromecha-
nische Rechner, deren Funktion auf anderen phy-
sikalischen Grundlagen beruhte.

Auch mit optischen, sogar mit hydraulischen
Bauteilen konnten Rechner konstruiert werden.

Hier ist nun die Rede vom Rechnen mit DNS,
also der Nutzung einer in Lebewesen vorkom-
menden Substanz als Tréger der Rechenschritte
(s- Glossar, ,Informationsverarbeitung®). Die Rechen-
und Speicherungsschritte, die in heutigen Compu-
tern mit elektromagnetischen Mitteln durchgefiihrt
werden, erfolgen mittels DNS-Ketten. Die allge-
meine Struktur von DNS-Sequenzen wird in Abb. 1
gezeigt.

Voraussetzung dafiir ist das tiefere Verstédndnis
der molekularen Prozesse in lebenden Zellen, das
seit etwa Mitte der sechziger Jahre gewonnen
wurde. Zwar handelt es sich fiir die praktische
Anwendung um Zukunftsmusik. Aber es gibt
durchaus Griinde, warum Rechnen mit DNS Vor-
teile gegentiber klassischem Rechnen haben kénn-
te. Hauptsachlicher Vorteil ist die gleichzeitige
Ausfiihrbarkeit einzelner Schritte an sehr vielen
Stellen innerhalb eines kleinen Volumens — sozu-
sagen ein weiteres nanotechnologisches Verfahren.

Die kompakte Speicherung in DNS-Ketten
ermoglicht es, viele Prozesse zwecks Parallelitét in
einem insgesamt kleinen Raum auszufiithren. Par-
allelitat kennen wir auch von der Informationsver-
arbeitung im Gehirn und im Auge. Die Bildverar-



beitung kann in verschiedenen Bereichen des
Auges parallel ablaufen. Die 1994 von Leonard
Apreman verdffentlichte Beschreibung eines Expe-
riments, bei dem mit DNS-Molekiilen gerechnet
wurde, fiihrte zu groBem Aufsehen in der Fachwelt.
Das Experiment benutzt DNS zur Ausfithrung eines
Algorithmus, der mathematische Fragen aus der
Graphentheorie 16st.

Dieim Experiment zu beantwortende Frage ist,
ob es in einem vorgegebenen Graphen eine Kan-
tenfolge gibt, die alle Knoten genau einmal erreicht.
Interessanterweise wurde dieses Problem — nattir-
lich ohne die technische Nutzung von Computern
oder DNS — schon 1736 von dem bertihmten
Mathematiker Leonhard EuLer behandelt, und
zwar anhand der Briicken der Stadt Konigsberg
(heute Kaliningrad). Die Frage war, ob es einen
Rundweg gibt, bei dem man alle sieben Briicken
der Stadt tiber den Fluss Pregel genau einmal iiber-
quert. EULER bewies mit einer einfachen Argumen-
tation, dass es keinen solchen Rundweg gab.

Die Losung solcher Aufgaben erfordert bei
groBBer Knotenanzahl viel Rechenzeit. Wenn man
statt sieben Briicken (Kanten) eine groBBere Anzahl
hat, steigt der Zeitaufwand rasend schnell. Durch
hohen Parallelitdtsgrad — wenn also sehr viel
gleichzeitig ausgerechnet wird —14sst sich der Zeit-
bedarf stark senken. Im Falle des genannten Adle-
man-Experimentes wurde ein Graph mit sieben
Knoten untersucht. Die Berechnung mit DNS dau-
erte mehrere Tage. Das ist natiirlich im Vergleich
zum Zeitbedarf eines Computers alles andere als
beeindruckend. Das Wichtige und Aufsehen erre-
gende war aber, dass eine Aufgabe dieser Art tiber-
haupt mit DNS berechnet werden konnte.

Wirbeschreiben den Aufbau und den Ablauf des
Adleman’schen Verfahrens hier in groben Ziigen.

Einzelheiten sind ApLEmaN (1994) oder auch
dem Lehrbuch von Hinze & Sturm (2004) zu ent-
nehmen.

Jeder Knoten und jede Kante wird durch ein
einzelnes DNS-Molekiil dargestellt, und zwar durch
einen ganz bestimmten DNS-Einzelstrang mit einer
bestimmten Sequenz aus 20 Basen (20mer, lineare
Abfolge aus 20 Basen). Die Zuordnung zwischen
den Objekten im Graphen und den DNS-Einzel-
strangen geschieht willkirlich, aber verbindlich.
Ein bestimmtes 20mer reprasentiert in allen
zusammengesetzten Strdngen immer denselben
Knoten oder dieselbe Kante. Im Experiment wer-
den 7 Knoten und 14 Kanten verwendet. Die vor-
deren 10 Basen jeder Kantendarstellung sind kom-
plementédr zu den hinteren 10 einer Knotendar-
stellung, die hinteren 10 der Kantendarstellung
sind komplementér zu den vorderen 10 einer ande-
ren Knotendarstellung. Auf diese Weise lassen sich
mittels der chemischen PaarungsgesetzmaBigkeiten
(A immer mit T, C immer mit G) lange Doppel-
strange bilden, in denen der eine Strang aus einer
Abfolge von kodierten Kanten und der andere
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Biotinylierung: Biotinylierung ist
eine biochemische Methode, bei der
z.B. eine makromolekulare Nuklein-
saure wie DNS mit einem kleinen
Molekiil namens Biotin verbunden
wird. Die Biotin-Gruppierung bindet
sehr stark an bestimmte Proteine, die
Avidine. Diese starke Bindung kann
benutzt werden, Molekiile mit Biotin-
Einheiten aus einem Gemisch ,her-
auszufischen®.

Gelelektrophorese: Die Gelelektro-
phorese ist ein biochemisches Trenn-
verfahren, bei dem die Wanderung
von geladenen Teilchen (Molekiilen)
in einem elektrischen Feld zu ihrer
Trennung benutzt wird. Man 16st das
zu trennende Stoffgemisch und lasst
die Losung durch eine elektrisch neu-
trale, feste Gelmatrix aus Agarose
oder Polyacrylamid wandern. Die
Wanderungsgeschwindigkeit héngt
von der Stérke des Feldes, der Netto-
ladung, Form und GréBe der Makro-
molekiille sowie von physikochemi-
schen Eigenschaften der Losung ab.
Graphentheorie: Die Graphentheo-
rie beschéftigt sich mit Strukturen, die
aus einzelnen Punkten (genannt Kno-
ten, englisch: nodes) und Verbindun-
gen zwischen diesen (genannt Kanten,
englisch: edges) bestehen. Durch di-
rekte Verbindungen zwischen einzel-
nen Knoten sind dann auch indirekte
Verbindungen gegeben, die mehrere
Kanten nacheinander durchlaufen,
sowie Zyklen, die tiber mehrere Kan-
ten zum Ausgangsknoten zurtick-
fithren.

Ein Beispiel fiir den praktischen Nut-
zen der Graphentheorie ist die Her-
stellung und dynamische Anderung
von Verbindungen im Telefonnetz
oder Internet.

Auch das ,,Problem des Handelsrei-
senden® (Travelling Salesman Pro-
blem) ist Gegenstand der algorithmi-
schen Graphentheorie. Es geht dabei
um Verfahren, die auf einer Landkar-

te die insgesamt kiirzeste Rundreise

Glossar

tber alle ausgewdhlten Stadte be-
stimmen. Mit geringen Anderungen
tritt diese Frage auch in der industri-
ellen Fertigung (Robotik) auf. Man
kann beweisen, dass optimale Losun-
gen fiir gro3e Graphen ebenso schwer
zu finden sind wie bei dem von ApLE-
MAN behandelten Graphenproblem.
Informationsverarbeitung: Das
Rechnen mit Zahlen, das wir schon in
der Grundschule lernen, ist ein spezi-
eller Fall der ,Informationsverarbei-
tung®. Informationsverarbeitung sind
alle schrittweisen, nach bestimmten
Regeln erfolgenden Verénderungen
von Zeichenfolgen. Zeichenfolgen
konnen beispielsweise aus Ziffern
oder Buchstaben bestehen. Etwa im
Falle der chinesischen Schriftsprache
besteht der Zeichenvorrat, mit dem
Folgen gebildet werden konnen, aus
Tausenden unterschiedlicher Zeichen.
Regeln konnen lauten: Ersetze Zei-
chen , 1 x 1“ durch das Zeichen ,,2°
ersetze Zeichen ,,2 x 2“durch das Zei-
chen ,,4“, und so weiter, wenn wir als
Beispiel das Multiplizieren nehmen.
Eine andere einfache Moglichkeit ist:
Ersetzealle ,a“durch,b® alle ,,b“durch
»c*, alle ,c“ durch ,d“ und so weiter.
Bei diesem Verfahren handelt sich um
eine schon von Gaius Julius Caesar
verwendete Verschliisselungstechnik.
Aus  informationsverarbeitenden
Schritten aufgebaute Verfahren wer-
den Algorithmen genannt.

Primer: Primer sind kurze DNS-
Sequenzen, die chemisch-synthetisch
hergestellt und einem Reagenzge-
misch zugesetzt werden, das DNS
vervielfaltigt. Sie dienen als Start-
sequenz fiir DNS-vervielféltigende
Enzyme, die DNS-Polymerasen, die
im Gemisch enthalten sind. DNS-
Polymerasen konnen nur die Verlan-
gerung eines schon existierenden
kurzen DNS-Strangs katalysieren. Die
DNS-Vervielfaltigung verlauft wie bei
der Zellteilung lebender Zellen.

Strang aus einer Abfolge von kodierten Knoten
besteht. Die Kantenfolge verbindet Knoten auf
einem Pfad innerhalb des dargestellten Graphen.
Meistens gibt es in einem einzelnen Graphen viele
unterschiedliche Pfade.

Die Abbildung im Kastentext zeigt einen aus
zwei Kanten und drei Knoten bestehenden Gra-
phen. Der einfacheren Darstellung halber sind die
Strénge nicht 20, sondern nur 6 Basen lang.

Zunéchst wird durch biochemische Synthese
dafiir gesorgt, dass alle Strénge billionenfach ver-
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Wir wollen den ,,Weg® durch den aus drei Kno-
ten 1, 2 und 3 und zwei Kanten (1, 2) und (2, 3)
bestehenden Graphen (Abb. 2) in Form einer
Nukleotidsequenz ausdriicken.
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Zu diesem Zweck sei vorab vereinbart, dass die
drei Knoten 1, 2 und 3 durch die Nukleotidketten
ATCGCA, CGTAGG und TGCAGA und die bei-
den Kanten (1, 2) und (2, 3) durch CGTGCA und
TCCACG dargestellt werden miissen, also in der
Weise, dass die Darstellung jeder Kante gerade
die Komplementarkette zur hinteren Halfte ihres
ersten und zur vorderen Halfte ihres zweiten Kno-
tens ist.

Grafik zu ,,Rechnen mit DNS“

Dann drickt die folgende Verkettung der drei
Knoten 1, 2, 3 im oberen Strang und der beiden
Kanten (1, 2)und (2, 3) im dazu komplementéren
unteren Strang gerade aus, dass es einen Weg
gibt, der von 1 iiber 2 nach 3 verlauft.

Knotenfolge
ATCGCA-CGTAGGTGCAGA
CGTGCA-TCCACG

Kantenfolge

Die Bindestriche sind hier an solchen Stellen
angegeben, wo Ausgangsketten auf der einen
oder anderen Seite des Doppelstrangs zusam-
mengefiigt wurden.

Im Adleman-Experiment wurden zunéchst Billio-
nen kurzer Ketten fiir die Knoten und Kanten her-
gestellt; und es wurde diesen ermdglicht, sich in
jeder beliebigen Weise aneinanderzufiigen.

Die entstandenen Doppelstréange wurden danach
mit molekularbiologischen Methoden daraufhin
uberpriift, ob sie mit einem bestimmten Teilstiick
anfingen, mit einem bestimmten anderen author-
ten und dazwischen jedes einen Knoten darstel-
lende Teilstiick genau einmal vorkam.

All diejenigen, auf die das zutrifft, sind Loésungen
des zuvor beschriebenen mathematischen Pro-
blems.

vielfaltigt vorkommen. Dann werden sie in ein
gemeinsames Reagenzgefd3 umgefiillt. Es wird
davon ausgegangen, dass sich alle DNS-Stiicke
zusammenlagern, die komplementéire Uberlap-
pungen aufweisen. Wahrscheinlichkeitsaussagen
oder Untersuchungen dartiber finden sich aller-
dings in der Originalarbeit nicht. Damit alle mog-
lichen Stréange mit komplementéren Uberlappun-
gen entstehen, muss die Menge der in der bioche-
mischen Synthese verwendeten DNS-Strénge in
exponentieller GréBenordnung in der Menge der
Knoten und Kanten des Problems sein. Als nach-
steswerden unter den nun vorhandenen Ketten nur
die weiter verwendet, die mit dem gewtinschten
Knoten beginnen und mit dem anderen gewtinsch-
ten Knoten enden.

Labortechnisch geschieht dies durch DNS-Pri-
merstrange* mit bestimmten kurzen Basenfolgen,
die eine starke Vervielfaltigung fiir alle mit dieser
Basenfolge am Anfang tibereinstimmenden Strénge
bewirken. Hierbei kommt es auBerdem auf die pra-
zise Einstellung der Reaktionstemperatur an.

Dann sind die Strdnge mit der richtigen Lange
auszuwdhlen. In der hier beschriebenen Anord-
nung sind es diejenigen mit einer Lange von 140
Basenpaaren. Dies geschieht auf mechanischem
Wege mit Hilfe einer Gelelektrophorese*, die die
vorhandenen Strange nach deren ,Lé&nge“ ,sor-

tiert“. Strénge mit einem L&ngenunterschied von
etwa 10 Basenpaaren lassen sich so voneinander
trennen. Das ist ein Grund fiir die Wahl der Lange
20 bei den einzelnen Knoten und Kanten.
Nachdem nun diejenigen Strénge ausgewéhlt
sind, die richtig anfangen und richtig authéren und
auBerdem die richtige Lange haben, ist noch zu
priifen, objeder Knoten in den Stréngen vorkommt.
Dazu sind so viele weitere Separationen notig, wie
der Graph Knoten enthalt. Jeder dieser Schritte
folgt einem komplizierten Protokoll, in dem eine
Anlagerung von Strdngen an den zu einer Knoten-
darstellung komplementdren Strang vorgenom-
men wird. Dabei wird der vorgegebene Strang bio-
tinyliert*, was die Moglichkeit der rdumlichen
Fixierung und anschlieBenden Trennung der ankop-
pelnden Strédnge durch Zentrifugieren zur Folge hat.
Sobald nur diejenigen Strénge tibrig sein kénnen,
in denen jede Kantendarstellung vorkommt, ist zu
fragen, ob tatséchlich solche Strénge tibrig sind
oder nicht. Dazu dient wieder eine Elektrophorese.
Auf mathematischem Wege konnte in den ver-
gangenen Jahren bewiesen werden, dass jede
iberhaupt mogliche Berechnung (Turing-Bere-
chenbarkeit [AsTEROTH & Baier 2002]) zumindest
prinzipiell — wenngleich in vielen Fallen nur mit
unvertretbar hohem Aufwand an Material und Zeit
—von DNS-Molekiilen durchgefiihrt werden kann.



Anwendungen

Von praktischer Bedeutung sind wohl auf abseh-
bare Zeit nur ganz bestimmte Vorgénge, bei denen
der Mensch als Experimentator die Bedingungen
weitestgehend vorgibt und dann die DNS-Mole-
kiile einzelne Schritte selbststdndig durchfiithren
lasst. Folgend sei als Beispiel genannt, dass
Genexpressionsprofile mittels DNA-Computing
(,Rechnen® mit DNS) schneller und automatisiert
ermittelt werden. Die Analyse von Genexpression
ist fiir Grundlagen- und angewandte medizinische
Forschung von sehr hoher Bedeutung (z.B. Kuner
et al. 2009).

Das menschliche Genom, das aus mehreren
Milliarden Basenpaaren besteht, ist in langjahriger
Arbeit von verschiedenen Forschergruppen se-
quenziert worden. Es liefert den Bauplan der vom
Organismus gebildeten Eiweif3e. Die Definition des
Begriffs ,Gen“ ist kompliziert und derzeit sehr um-
stritten (Pearson 2006). Man kann unter Gen den
fiir ein Protein kodierenden Abschnitt einer DNS
verstehen. Nicht alle Gene werden gleichzeitig
abgelesen (transkribiert), sondern sie unterliegen
selbst einem komplizierten Geflecht von Einfliissen
und Regulationen. Es ist deshalb von Interesse zu
wissen, welche Gene unter welchen Bedingungen
aktiv sind. Dies findet man experimentell durch
Erstellung von Genexpressionsprofilen heraus.

Die konventionelle Vorgehensweise erfordert
eine Vielzahl manueller Laborschritte, die dann
von einem elektronischen Rechner weiterver-
arbeitet werden, um das Expressionsprofil zu
gewinnen. Als Nachteil gilt, dass die Schnittstelle
zwischen der manuellen Arbeit und der elektroni-
schen Verarbeitung schwierig zu beherrschen ist.
Diese Schnittstelle verschwindet bei einem kom-
merziellen einsatzfdhigen DNS-Computer, der von
einer japanischen Firma entwickelt wurde (Hinze
& SturMm 2004, 290).

Er automatisiert und parallelisiert erforderliche
Laborarbeitsschritte. Vor allem tibernimmt ,die
Biochemie“ in Form des DNA-Computing einen
Teil der Datenauswertung. Sie ermdglicht es, die
absolute Menge von Gen-Transkripten zu bestim-
men (NisHIDA et al. 2001). Erst am Schluss ist eine
selbstdndige Dateniibernahme und Auswertung
auf elektronischem Wege angekoppelt. Der DNS-
Computer ist somit in der Lage, Genexpressions-
profile bei hoher Geschwindigkeit automatisiert
und kostengiinstig zu erstellen. Dieses Gerét gilt als
Prototyp fiir Spezialrechner zur Bearbeitung &hn-
lich aufwéndiger Aufgaben.

Man kann sich noch andersartige und wesent-
lich weitergehende Anwendungen gut vorstellen.
Es ist aber klar, dass auf3erhalb molekularbiologi-
scher Fragestellungen in absehbarer Zeit keine
Ubernahme des elektronischen Rechnens durch
alternative, molekularbiologische Gerate ansteht.
PCs und Laptops werden auch in Zukunft mit Sili-

ziumchips bestiickt und nicht etwa mit Reagenz-
glasern, in denen Proteine und Nukleotidsequen-
zen schwimmen.

In jiingster Zeit wurden mit lebenden Coli-Bak-
terien Experimente durchgefiihrt, die demjenigen
von ApLEMAN konzeptionell ghnlich sind (Baum-
GARDNER et al. 2009). Allerdings wurde dabei auf
molekularbiologischer Ebene anders vorgegan-
gen. Bestimmte Enzyme aus einem bakteriellen
Organismus (Salmonella typhimurium) schneiden
Gene aus Plasmiden (DNS-Sequenzen auf3erhalb
der Haupt-DNS) heraus und weitere Enzyme fiigen
sie an anderer Stelle wieder ein. In einem einzel-
nen Coli-Bakterium koénnen tber 100 Plasmide
vorkommen. Auf diese Weise sind fast beliebige
Vertauschungen innerhalb von Nukleotidketten
darstellbar. Durch gezielte Wahl der &uf3eren
Bedingungen lassen sich solche Veranderungen
zum Rechnen benutzen. Man kann dabei von einer
molekularbiologischen Programmierung sprechen.
Das oben beschriebene graphentheoretische Ver-
fahren kommt allerdings bislang tiber die GréBen-
ordnung von drei Knoten und drei Kanten nicht hin-
aus, wenn Coli-Bakterien eingesetzt werden. Aus
mathematischer Sicht sind die vorhandenen Mog-
lichkeiten also vollig trivial. Wie zuvor sind riesige
Mengen von Nukleotidketten notig, in diesem Falle
Billionen von Bakterien mit Plasmiden, wédhrend
die erreichbare Rechengeschwindigkeit in etwa
durch die Zellteilung der Mikroorganismen be-
grenzt ist. Der Zeitbedarf einer einzelnen Zell-
teilung liegt bei 20 bis 30 Minuten. Ein eher beildu-
figer Aspekt des Projekts von BAUMGARDNER et al.
ist die Tatsache, dass Gene verwendet wurden, die
Proteine fiir rote und griine Fluoreszenz kodieren.
Die Bakterienkulturen unterscheiden sich farblich,
je nachdem welche Kombination von Vertau-
schungen stattgefunden hat. Dieser Effekt ist aller-
dings ohne prinzipielle Bedeutung; beim Arbeiten
mit Graphen, die vier oder mehr Knoten enthalten,
wiére er schon nicht mehr einsetzbar.

Leiderlassen sich die Kerngedanken der mathe-
matischen Argumentation weder anhand einfacher
Beispiele erlautern noch allgemein versténdlich
zusammenfassen. Voraussetzung zum Verstandnis
solcher Arbeiten sind Kenntnisse in Theoretischer
Informatik (Automatentheorie). Die dort tiblichen
abstrakten Konzepte werden durch molekulare
Mechanismen simuliert, insbesondere — in einem
der praktisch aussichtsreichen Szenarien — durch
sogenannte Splicing-Systeme. Diese umfassen Re-
striktionsenzyme (Digestion) und Ligasen (Ligation).
Einzelheiten sind dem Buch von Hinze & STurM
(2004) und der Originalliteratur iiber Theoretische
Informatik zu entnehmen, in der Splicing-Systeme
ein neueres Arbeitsgebiet darstellen.

In jingster Zeit haben Forscher am Weizmann-
Institut in Israel ein System aufgebaut, das zur Aus-
fithrung molekularbiologischer Rechenschritte kei-
ne Tage oder Stunden, sondern nur wenige Minu-
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ten braucht (Ran 2009). Neu ist dabei auch, dass
die Programme nicht problemspezifisch entworfen
wurden, sondern die bekannte Programmierspra-
che PROLOG als konzeptionelle Grundlage diente.

Die erstaunlichen Eigenschaften
des Molehils ONS

Tragen solche Uberlegungen auch zur Beantwor-
tung naturwissenschaftlicher Ursprungsfragen bei?
Hilft uns die Kenntnis der informatischen Méglich-
keiten von DNS-Molekiilen im Sinne des Rechnens
mit DNS-Material beim Erforschen der erstmaligen
Entstehung solcher Molekiile?

Der Eindruck, den man beim Studium der ein-
schldgigen Arbeiten gewinnt, ist, dass hier in ganz
erheblichem MafBe von autonomen Prozessen
Gebrauch gemacht wird, allerdings in duB3erst pra-
zise kontrollierter und geplanter Weise. Die DNS-
Strénge finden sich aufgrund der ungerichteten
Molekularbewegung und binden mittels “anony-
mer” chemischer Krafte aneinander. Diese natur-
gesetzlichen Vorgénge sind aber nur der Unterbau
einer ganz anders gearteten Beziehung, die dem
entspricht, was man in der Sprache der Informatik

DNS bringt eine informatische Prédgung
mit, die wir Materie nicht zutrauen
konnten, wenn sie nur durch Zufall und

Notwendigkeit geformt worden wére.

als Programm bezeichnet. Die Kombination (Bin-
dung aneinander) von DNS-Stréngen basiert auf
dem — von uns Menschen in der Natur vorgefun-
denen — klar definierten genetischen Code: Be-
stimmte chemische Assoziationen entstehen, an-
dere werden vermieden. AuBerdem korrespondiert
der DNS/RNS-Code mit dem Protein-Code, der
physikalisch-chemisch nicht direkt mit ihm zusam-
menhéngt und nicht naturgesetzlich aus ihm her-
vorgeht. Es handelt sich also tatsachlich um eine
Programmierung in dem aus der sonstigen Tech-
nik bekannten Sinne. So wie ein aus Silizium und
Metall gefertigter Chip — aber nicht die ,rohen®
Baumaterialien fiir den Chip —nach dem Willen des
Designers in geplanter Weise schaltet, sind die
Bedingungen auch hier so eingerichtet, dass man-
che Schritte mit an Sicherheit grenzender Wahr-
scheinlichkeit vollzogen und andere mit extrem
hoher Wahrscheinlichkeit vermieden werden. Es
gibt keinerlei Anhaltspunkte dafiir, dass eine sol-
che Codierung zufallig oder zwangslaufig (,natur-
gesetzlich“) entstehen kann. Die rechentechni-
schen Konzepte sind nicht etwas, das den DNS-
Bausteinen und den aus ihnen gebildeten Ketten
mit Hunderten oder Tausenden solcher Bausteine

aufgrund ihrer Eigenschaften innewohnt, sondern
sie bringen die Absichten eines menschlichen
Designers zum Ausdruck. Die Nukleotide A, T, G
und C — die Bausteine der DNS — haben nichts mit
graphentheoretischen Algorithmen zu tun. Sie bil-
den aber ein geeignetes Substrat fiir die Ausfithrung
von Algorithmen. Darin sind sie der technischen
Hardware vergleichbar.

Diese Uberlegungen haben unseres Erachtens
keine unmittelbaren Folgen fiir die Frage, ob die
ersten Lebewesen geplant oder ungeplant ent-
standen. Allerdings ist die universelle Verwend-
barkeit des Ausgangsmaterials fiir Rechenvorgén-
ge etwas, das mit der schopfungsorientierten Sicht
in hohem MaB3e tibereinstimmt und bei dieser Sicht
sogar erwartet werden kann. DNS weist Eigen-
schaften und Moglichkeiten auf, die wir Baumate-
rialien wie Silizium und Metallen erst intelligent
durch die Konstruktion von Schaltungen aufpragen
mussen. Auch die Elemente, die DNS konstituieren
(Kohlenstoff, Wasserstoff, Stickstoff, Sauerstoff,
Phosphor), sowie ihre molekularen Bausteine
(Basen, Ribose, Phosphat bzw. Nukleotide) tragen
den molekularen Code nicht in sich. Dass DNS-
Molekiile fahig sind, Tausende von biochemischen
Programmen darzustellen, ist seit einem halben
Jahrhundert bekannt; dass die Programmierbar-
keit von Nukleotidketten den Rahmen rein biolo-
gischer Aufgabenstellungen weit iibersteigt, kommt
als jingere und hochst erstaunliche Einsicht hinzu.
DNS bringt eine informatische Pragung mit, die wir
Materie nicht zutrauen konnten, wenn sie nur durch
Zufall und Notwendigkeit geformt worden wére.
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