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solo delle particolari sequenze definite GENI.
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Tipologie dei GENI:
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tutto il DNA ma solo delle particolari sequenze
definite GENI, che possono essere attribuiti ac
almeno 3 diverse categorie:

A Geni strutturali, trascritti neglimRNA,
contengono una sequenza specificadione
codificante) che codifica per la struttura
primaria di una particolare proteina o di una
sua subunita

A Geniribosomali trascritti neglirRNA, si
associano alle proteinebosomalj creando |
ribosomi.

A Geni degli RNA transfer, trascritti negiRNA,
legano i singoli amminoacidi ponendoli nel
giusto ordine durante la sintesi proteica.

Table 14.2 Types of RNA

Type of RNA Functions in Function
Messenger RNA (mRNA) Nucleus, migrates Carries DNA sequence
to ribosomes information to ribosomes
| : in cytoplasm
Luabandban 0 gp Joduadlady
Transfer RNA (tRNA) Cytoplasm Provides linkage between

MRNA and amino acids;
transfers amino acids to
ribosomes

Ribosomal RNA (rRNA) Cytoplasm Structural component
of ribosomes
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Anche se i processi alla base della ﬁ_—_ Esoni  Introni \
OOAOI EOOEIT A AAI1G6EIl A Ol AUETT A ﬁlmﬂ
genetica & simile fra eucarioti e i .m;._'“'z'“ | capeng _‘\ \
procarioti, vi sono ovviamente notevoli |'|' |
differenze, nei procarioti infatti: SROCARIOT! | | — Alungamento| ‘Sploing" Maturazione

primario

A Quantita assolutamente inferiore di
materiale genetico
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Il processo di trascrizione avviene grazie ad un enzima

chiamato RNA polimerasi. g;gmm
Tuttavia a seconda della tipologia di gene e quindi o v mm:‘:‘:’m ale
AAT1682.1 AEA Ai 600 AOOAOA l”MWW1k
tipologia di RNA polimerasi adottata. u{n:sm .
Sigma factor leaves after transcription is initiated
In particolare: ranscrpion > f’
RRRRRRRRRRRRRE) T
A RNA polimerasi |A trascrive glirRNAdi grandi 0W WWM1N
dimensioni i -
Eay mev L
A RNA polimerasi IIA trascrive glimRNAe glirRNA e
. . llllll“lll’}
nucleare (ibozimi) MWWMR
AP P b dddeddabd b b 43 1L
A RNA polimerasi IlIA trascrive glrRNAdi piccole Lo A nscr

dimensioni ed iRNA
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DMNA cromosomico

Sequenza spaziatrice Introne 1 Introne 2 Sequenza spaziafrice
Trascritti primari di mMRNA 3 | | e 2
Esone 1 Esone 2 Esone 3
1) CappingA OO1 1 6 AO0OOAT EOU Y& OEAT A ACCEOI cl)il'rawiz@ei
«cappuccio» consistente in un nucleotide con guaningrhﬁcg:};gm 5 | s m— ——— K
metilata 15p,mmg
2) SplicingA taglio di alcune parte che saranno poi MmANA S ¢
eliminate {ntroni), lasciando cosi che siano solo alcuni atric codificanti
frammenti, definitiesonia formare la sequenza finale regolatrici
dimRNA Gli esoni saranno pol definiti in regioni cermination
regolatrici e regionicodificanti. Poly-A S
Le particelle che tagliano gli introni e gli esoni sono Intron signal \L
definiti spliceosom ST - B D
. . . . . . cap Transcription
3) Poliadenilazione A Viene aggiunta una lunga coda dip iy apy - & _ 5
adenine (qualch_e_ centin_aio) detfoliA, che serve a  transeript Rermove 3 end
regola_re la stabilita degmRNAe nel controllo della P — 3
traduzione Add Poly-A tail
. . . R S— — —Y PPV
4) Editing A Cambiamento di alcune sequenze ° N 100290
A . . .. . . . . Splicing
nucleotidiche a carico di enzimi chiamdgaminasi

mRNA 5 @ (Ahoo-2s0 3
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Trascritti primari di rRNAvengono tutti prodotti in una
regione nucleare chiamata nucleolo

1) SplicingA taglio ed eliminazione di sequenze
spaziatrici. Successivamente le parti rimanenti
formano lasubunita ribosomale maggiore e la
subunita ribosomale minore

2) Editing
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® Pre-tRNA

—» Taglio

all'estremita 3'

Trascritti primari di tRNA 1Aggiunta di CCA

1) SplicingA taglio estremita 5, modificazione
estremita 3 con aggiunta di nucleotidi CCA

2) Editing
:iﬂe?gfli:i;l;iﬂne <

Fig. 4.12 - Maturazione dei tRNA. I tRNA sono processati da trascritti primari che possono conte-
nerne molte copie. Il taglio di ogni molecola di tRNA & catalizzato da un ribozima all’estremita 5" e da
un enzima canonico all'estremita 3°, ambedue ad attivitd RNasica. L'estremitd 3’ dei tRNA con sequen-
za CCA non sono ulteriormente modificate, mentre negli altri casi, & aggiunta una coda con tale
sequenza, la quale riveste un ruolo nel legame degli amminoacidi. Infine, alcune basi sono modificate
in specifiche posizioni (frecce).



UCUACAUUCGGAGCCAAUCCU

Seconda lettera

Prima lettera

U 2 A G
UuU UCU UAU UGU U
ouc| E uce| ¢ uac| Z uec| B c
UA| UCA UAA ey — A
UUG UCG UAG R UGG| V &
CuU CcU CAUl G CGU :
cuc| CCCl 4 CAC CGC| g C
CUA CCA CAA CGA Al =
CUG CCG CAG P CGG - E
M)
o
AUU ACU AAU AGU Ulz
auc| H aoc| 1 |laac] N AGC| S c |3
i ACA AAA AGA|  p A
BEE ™ ACG AAG | AGG G
GUU GCU GAU| ¢ GGU -
GUC GCC| A GAC GGC| C
aua| U GCA GAA GGA A
GUG GCG GAG D GGG =




Prima lettera

Seconda lettera

U C A G
UTHTH) —— UCU UAU] .. . uau] ... . U
UUC el UCC Se | UAC TerXIna UGC ClStG'na C
rina : Codone
UUA| | i e WYY Codoni et A
UUG SPleY di stop UGG | Triptofano G
CuUuU CCU CAU Istidina CGU U
cuc| . ccCly, . CAC CGC| , C
CuA | Leucina coA | Profina = caa | Arginina "
CUG CCG OAG | Glutammina  |[CGG 1l
AUU AAU . AGU| . . U
AUC | Isoleucina ﬁgg AAC Asparagina AGC Serina C
AUA ACA Treonina
di inizio G
GUU GCU GAU | Acido GGU U
[|GUC Valina GCC Alanina i | Aeparico GGC Glicina 2
GUA GCA GAA | Acidio GGA A
GUG GCG GAG | glutammico || GGG G

elope| ezo |
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Fin dalla scoperta della struttura del DNA, il problema
principale era rappresentato dalla comprensione di

come un codice basato su quattro elementi (i 4 Tab. 4.2 - |l codice genetico

nucleotidi del DNA) potesse essere letto, tradotto ed Prens —
utilizzato per generare le proteine che sono dei polimeripgse Seconda base bese
comp_ostl o!al_la combinazione di 20 elementi (i 20 5 T C A G @)
amminoacidi). U |uuu ucu UAU UGU U
Fenilalanina Tirosina Cisteing
_ o _ _ _ uuc UCC ¢ ..o |UAC UGC C
Questocodice geneticoe stato decifrato negli anni 60, UUA - cina UCA UAA  STOP UGA  STOP A
= UUG uUcG UAG STOP UGG Triptofanc G
e sono state rese note le sue due caratteristiche
TR c |cuu ccu CAU . . CGU U
prmCIpa“. EHE Leucina EEE Prolina % sheine Eg: Arginina E
- o - e CUG CCG cag Clutammina CGG G
A Universalita A tutti gli organismi viventi, sia
rioti che procarioti, utilizzano lo stesso codice| # |AUU ACU AAU i AGU oo
eucarioti che proca : AUC  lsoleucina |ACC L _ . |AAC Asparagina AGC “ene =
genetico; evoluzione dgirogenota (sistema ACA reonina |, . e N — A
. . . . I51nc inina
biologico ancestrale) CAUG “Mg%?pm ACG AAG AGG VO G
: : : G |GuuU GCU AAU . GGU U
A Ridondanza (o degenerazionepy, ogni GUC aoc aac Acdoasparico | o - c
. TR . . [ Valina Alanina Glicina
amminoacidi € generato da un codice di 3 nucleotidi GUA GCA AAA .__ | GGA A
: S GUG GCG AAG Acigo glutammico GGG G
(codone), in un rapporto quindi 3:1. Tale rapporto

implica pero che si possono avere un numero
massimo di 64 combinazioni, numero maggiore dei
20 amminoacidi. Quindi ogni amminoacido e
codificato da piu di un codone.
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Il ruolo e la struttura daRNA

(A) 3" . Sito d'attacco
dell'amminocacido

AmminoaciltRNA sintetasi

(B) /

Sito d'attacco
dell'amminoacido

Anticodone Anticodone

Fig. 4.13 - Struttura della molecola di tRNA. I due modelli mostrano il tRNA per I'amminoacido
fenilalanina del lievito. (A) Modello a trifoglio con sequenza nucleotidica che evidenzia I'appaiamento
complementare delle basi, la sequenza dell’anticodone e la presenza di numerose basi modificate. (B)
Forma ripiegata della molecola con evidenziate le principali regioni.
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antribosoma Crecmento de

Il ruolo e la struttura del ribosoma

(B)
Ribosoma eucariote 80S
rBNA 285, 5.85, menor
60S e 58S
e ~49 proteine

rRNA 185
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genica: la traduzione
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Formazione del
legama paptidico
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Fig. 4.17 - Terminazione della traduzione. In
guesta fase, un codone di terminazione (ad es.,
UAA) entra nel sito A del ribosoma ed & ricono-
sciuto da un fattore di rilascio, che permette il
distacco della catena polipeptidica neosintetizzata
e la dissociazione di tRNA ed mRNA dal ribosoma.



, A OACi 1T AUETTA AAI 1 8AOPOAOCOEITA CAT EAA

| geni di ogni cellula non vengono trascritti e
tradotti tutti nello stesso momento, al contrario
una serie di processi regolativi agisce a piu livelli
per permettere solo ad una piccola frazione di
geni di dare origine a prodotti proteici.

Nello specifico:

1. Un primo livello di regolazione e quello della
trascrizione, che permette ad alcuni geni di

essere trascritti (attivi) ed ad altri di rimanere
silenti (inattivi) :::?:::

2. Un secondo livello di regolazione e effettuato

~ pe ~ ~ Ve pe

trascritti primari

3. Il terzo livello di controllo, riguarda la
regolazione diretta delle funzioni proteiche
(modificazioni posttraduzional)

4. , 601 OEi T 1T EOAI1TT OECOAOAA
velocita di degradazione delle proteine

~ ~ pe .
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