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,ȭÉÎÆÏÒÍÁÚÉÏÎÅ ÃÈÅ ÖÉÅÎÅ ÔÒÁÓÃÒÉÔÔÁ ÎÏÎ ÒÉÇÕÁÒÄÁ ÔÕÔÔÏ ÉÌ $.! ÍÁ 
solo delle particolari sequenze definite GENI.



Tipologie dei GENI:

,ȭÉÎÆÏÒÍÁÚÉÏÎÅ ÃÈÅ ÖÉÅÎÅ ÔÒÁÓÃÒÉÔÔÁ ÎÏÎ ÒÉÇÕÁÒÄÁ 
tutto il DNA ma solo delle particolari sequenze 
definite GENI, che possono essere attribuiti ad 
almeno 3 diverse categorie:

ÅGeni strutturali, trascritti negli mRNA, 
contengono una sequenza specifica (regione 
codificante) che codifica per la struttura 
primaria di una particolare proteina o di una 
sua sub-unità

ÅGeni ribosomali, trascritti negli rRNA, si 
associano alle proteine ribosomali, creando i 
ribosomi.

ÅGeni degli RNA transfer, trascritti negli tRNA, 
legano i singoli amminoacidi ponendoli nel 
giusto ordine durante la sintesi proteica. 



$ÉÆÆÅÒÅÎÚÅ ÎÅÌ ÆÌÕÓÓÏ ÄÅÌÌȭÉÎÆÏÒÍÁÚÉÏÎÅ ÇÅÎÅÔÉÃÁ ÆÒÁ ÐÒÏÃÁÒÉÏÔÉ ÅÄ 
eucarioti.

Anche se i processi alla base della 
ÔÒÁÓÍÉÓÓÉÏÎÅ ÄÅÌÌȭÉÎÆÏÒÍÁÚÉÏÎÅ 
genetica è simile fra eucarioti e 
procarioti, vi sono ovviamente notevoli 
differenze, nei procarioti infatti:

Å Quantità assolutamente inferiore di 
materiale genetico

Å Cambiano le modalità di 
trascrizione e processamentodei 
vari tipi di RNA prima che essi siano 
disponibili per la traduzione

Å I trascritti primari vengono 
ÐÒÏÃÅÓÓÁÔÉ ÅÄ ÕÔÉÌÉÚÚÁÔÉ ÁÌÌȭÉÎÔÅÒÎÏ 
dello stesso ambiente



,Á ÐÒÉÍÁ ÆÁÓÅ ÄÅÌÌȭÅÓÐÒÅÓÓÉÏÎÅ ÇÅÎÉÃÁȡ ÌÁ ÔÒÁÓÃÒÉÚÉÏÎÅ

Il processo di trascrizione avviene grazie ad un enzima 
chiamato RNA polimerasi.

Tuttavia a seconda della tipologia di gene e quindi 
ÄÅÌÌȭ2.! ÃÈÅ ÄÏÖÒÛ ÅÓÓÅÒÅ ÓÉÎÔÅÔÉÚÚÁÔÏȟ ÃÁÍÂÉÁ ÌÁ 
tipologia di RNA polimerasi adottata.

In particolare:

Å RNA polimerasi I Ą trascrive gli rRNAdi grandi 
dimensioni

Å RNA polimerasi II Ą trascrive gli mRNAe gli rRNA
nucleare (ribozimi)

Å RNA polimerasi III Ą trascrive gli rRNAdi piccole 
dimensioni ed i tRNA



,Á ÐÒÉÍÁ ÆÁÓÅ ÄÅÌÌȭÅÓÐÒÅÓÓÉÏÎÅ ÇÅÎÉÃÁȡ ÌÁ ÔÒÁÓÃÒÉÚÉÏÎÅ

Trascritti primari di mRNA

1) CappingĄÓÕÌÌȭÅÓÔÒÅÍÉÔÛ Ϋȭ ÖÉÅÎÅ ÁÇÇÉÕÎÔÏ ÕÎ 
«cappuccio» consistente in un nucleotide con guanina 
metilata

2) SplicingĄ taglio di alcune parte che saranno poi 
eliminate (introni ), lasciando così che siano solo alcuni 
frammenti, definiti esonia formare la sequenza finale 
di mRNA. Gli esoni saranno poi definiti in regioni 
regolatrici e regioni codificanti.
Le particelle che tagliano gli introni e gli esoni sono 
definiti spliceosomi

3) PoliadenilazioneĄViene aggiunta una lunga coda di 
adenine (qualche centinaio) detta poliA, che serve a 
regolare la stabilità degli mRNAe nel controllo della 
traduzione

4) Editing ĄCambiamento di alcune sequenze 
nucleotidiche a carico di enzimi chiamati deaminasi

regolatrici codificanti



,Á ÐÒÉÍÁ ÆÁÓÅ ÄÅÌÌȭÅÓÐÒÅÓÓÉÏÎÅ ÇÅÎÉÃÁȡ ÌÁ ÔÒÁÓÃÒÉÚÉÏÎÅ,Á ÐÒÉÍÁ ÆÁÓÅ ÄÅÌÌȭÅÓÐÒÅÓÓÉÏÎÅ ÇÅÎÉÃÁȡ ÌÁ ÔÒÁÓÃÒÉÚÉÏÎÅ

Trascritti primari di rRNAvengono tutti prodotti in una 
regione nucleare chiamata nucleolo

1) SplicingĄ taglio ed eliminazione di sequenze 
spaziatrici. Successivamente le parti rimanenti 
formano la subunità ribosomalemaggiore e la 
subunità ribosomaleminore

2) Editing



,Á ÐÒÉÍÁ ÆÁÓÅ ÄÅÌÌȭÅÓÐÒÅÓÓÉÏÎÅ ÇÅÎÉÃÁȡ ÌÁ ÔÒÁÓÃÒÉÚÉÏÎÅ

Trascritti primari di tRNA

1) SplicingĄ taglio estremità 5, modificazione 
estremità 3 con aggiunta di nucleotidi CCA

2) Editing



UCUACAUUCGGAGCCAAUCCU





,Á ÓÅÃÏÎÄÁ ÆÁÓÅ ÄÅÌÌȭÅÓÐÒÅÓÓÉÏÎÅ ÇÅÎÉÃÁȡ ÌÁ ÔÒÁÄÕÚÉÏÎÅ

Fin dalla scoperta della struttura del DNA, il problema 
principale era rappresentato dalla comprensione di 
come un codice basato su quattro elementi (i 4 
nucleotidi del DNA) potesse essere letto, tradotto ed 
utilizzato per generare le proteine che sono dei polimeri 
composti dalla combinazione di 20 elementi (i 20 
amminoacidi).

Questo codice genetico è stato decifrato negli anni 60, 
e sono state rese note le sue due caratteristiche 
principali:

Å Universalità Ą tutti gli organismi viventi, sia 
eucarioti che procarioti, utilizzano lo stesso codice 
genetico; evoluzione del progenota (sistema 
biologico ancestrale)

Å Ridondanza (o degenerazione) Ą ogni 
amminoacidi è generato da un codice di 3 nucleotidi 
(codone), in un rapporto quindi 3:1. Tale rapporto 
implica però che si possono avere un numero 
massimo di 64 combinazioni, numero maggiore dei 
20 amminoacidi. Quindi ogni amminoacido è 
codificato da più di un codone.



,Á ÓÅÃÏÎÄÁ ÆÁÓÅ ÄÅÌÌȭÅÓÐÒÅÓÓÉÏÎÅ ÇÅÎÉÃÁȡ ÌÁ ÔÒÁÄÕÚÉÏÎÅ

Il ruolo e la struttura dei tRNA

Amminoacil-tRNAsintetasi



,Á ÓÅÃÏÎÄÁ ÆÁÓÅ ÄÅÌÌȭÅÓÐÒÅÓÓÉÏÎÅ ÇÅÎÉÃÁȡ ÌÁ ÔÒÁÄÕÚÉÏÎÅ

Il ruolo e la struttura del ribosoma



,Á ÓÅÃÏÎÄÁ ÆÁÓÅ ÄÅÌÌȭÅÓÐÒÅÓÓÉÏÎÅ 
genica: la traduzione



,Á ÒÅÇÏÌÁÚÉÏÎÅ ÄÅÌÌȭÅÓÐÒÅÓÓÉÏÎÅ ÇÅÎÉÃÁ

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

Nello specifico:

1. Un primo livello di regolazione è 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 è effettuato 
ÃÉÒÃÁ É ÔÅÍÐÉ Å ÌȭÅÆÆÅÔÔÉÖÁ ÍÁÔÕÒÁÚÉÏÎÅ ÄÅÉ 
trascritti primari

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

4. ,ȭÕÌÔÉÍÏ ÌÉÖÅÌÌÏ ÒÉÇÕÁÒÄÁ ÌÁ ÒÅÇÏÌÁÚÉÏÎÅ ÃÉÒÃÁ ÌÁ 
velocità di degradazione delle proteine


