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Przeptyw informacji genetycznej: geny.

Informacje o budowie i funkcjonowaniu organizmu sg zakodowana w sekwencjach
nukleotydow czasteczek DNA i podzielone na duzg liczbe genéw.

W ujeciu klasycznym gen definiowany byt jako jednostka dziedzicznosci organizmu,
determinujaca jedng z jego cech (samodzielnie lub przy udziale innych genéw).

Z punktu widzenia biologii molekularnej, gen jest odcinkiemm DNA, ktéry koduje
informacje niezbedng do syntezy polipeptydu lub czasteczki funkcjonalnego RNA.
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Przeplyw informacji genetycznej: ekspresjargenow;

Proces, w ktérym nastepuje odczyt informacji genetycznej i uzycie jej do syntezy
odpowiedniej czastki okreslany jest ekspresja genu. Jest on podzielony na dwie
fazy: transkrypcje (,,przepisanie” informacji z genu DNA na czastke RNA) i translacje
(,,przettumaczenie” informacji z RNA na kolejnos¢ aminokwaséw w biatku).
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Przeptyw informacji genetycznej: ekspresjargenow,

W wyniku transkrypcji genu kodujacego biatko powstaje czasteczka informacyjnego
RNA (mRNA, messenger RNA), ktéra stanowi bezposrednia matryce do syntezy
biatka w procesie translacji.

Czes¢ gendw nie koduje biatek, tylko zawiera informacje o budowie funkcjonalnego
RNA, np.: transportujagcego RNA (tRNA, transfer RNA), rybosomalnego RNA (rRNA,
ribosomal RNA), mikro RNA (miRNA, micro RNA) i innych. Dla nich translacja nie
zachodzi, ale po transkrypcji moze mie¢ miejsce edycja sekwencji powstatej czastki.
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Przeplyw informacji genetycznej

Ze wzgleddéw historycznych jednokierunkowos¢ przeptywu informacji genetycznej

nazywana jest centralnym dogmatem biologii molekularnej. Nalezy jednak pamiegtac,
ze mechanizm ekspresji genéw jest bardziej ztozony i w szczegélnych przypadkach
mozliwe sg procesy nie w petni zgodne z prostym schematem DNA — RNA — biatko.
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Biatka (tworzg struktury i reguluja funkcje organizmoéw)



Przeplyw informacji genetycznej

Ze wzgleddéw historycznych jednokierunkowos¢ przeptywu informacji genetycznej
nazywana jest centralnym dogmatem biologii molekularnej. Nalezy jednak pamietac,
ze mechanizm ekspresji genéw jest bardziej ziozony i w szczegélnych przypadkach
mozliwe sg procesy hie w petni zgodne z prostym schematem DNA — RNA — biatko.
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Przeptyw informacji genetycznej: kodigenetyczny.

Aminokwasy budujgce biatka kodowane s3 przez grupy ztozone z trzech kolejnych
nukleotydow. Grupy te nazywane sg kodonami.

Kod genetyczny okresla przyporzadkowanie kodonéw do aminokwasoéw.

| Alfabet kwasow nukleinowych: 4 nukleotydy |

KOD
GENEIYGCZNY

Alfabet biatek: 22 aminokwasy [www.wikipedia.org]




Przeplyw informacji genetycznej: kod genetycznyAWiaSCIWossT)

Kod genetyczny jest trojkowy: kazde trzy kolejne nukleotydy koduja pojedynczy
aminokwas albo sygnat zakonczenia translacji. Sposréd 64 kodonéw 61 odpowiada
20 aminokwasom a trzy stanowia sygnat zakonczenia translacji (kodony terminujace,
kodony stop). Synteza biatka zawsze zaczyna si¢ od metioniny, dlatego jej kodon jest

jednoczesnie kodonem startu translacji.

CCC — prolina (Pro, P)

[www.wikipedia.org]



Przeplyw informacji genetycznej: kod genetycznyAWiaSCIWossT)

Kod genetyczny jest (niemal) jednoznaczny: kazdy kodon koduje scisle okreslony
aminokwas lub sygnat zakonczenia transkrypcji. Wyjatkami sg dwa kodony stop
(UGA i UAG), ktore — w zaleznosci od kontekstu — mogqa tez kodowaé selenocysteine
| pirolizyne, czyli dwa aminokwasy spoza zestawy 20 najczesciej wystepujacych.

CCC — prolina (Pro, P)

s, K)

[www.wikipedia.org]



Przeplyw informacji genetycznej: kod genetycznyAWiaSCIWossT)

Kod genetyczny jest redundantny (zdegenerowany): wigkszos¢ aminokwaséw moze
by¢ kodowanych przez wiele réznych kodonéw (od 2 do 6). Kodony odpowiadajace
tym samym aminokwasom maja zwykle podobne sekwencje i r6znia sie nukleotydem
na trzeciej pozycji (tzw. pozycja tolerancji).

CCC
CCU » — prolina (Pro, P)
CCA
CCG

[www.wikipedia.org]



Przeplyw informacji genetycznej: kod ger

Kod genetyczny jest niezachodzacy i bezprzecinkowy: nastepujace po sobie trojki
nukleotydow w sekwencji kwasu nukleinowego tworzg kolejne kodony, pomiedzy
ktorymi nie ma przerw. W efekcie kod genetyczny zapewnia kolinearnosé, co
oznacza, ze kolejnos¢ aminokwasow w biatku w petni odpowiada utozeniu kodonéw
na czastce RNA stanowigcej matryce do jego syntezy.
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Przeptyw informacji genetyczneji kod genetycznyWiasCiWestl)

Kod genetyczny jest (prawie) uniwersalny i wspoélny dla zdecydowanej wigkszosci
organizmow ze wszystkich trzech domen zycia komérkowego (bakterii, archeonéw i
jadrowcow). Odstepstwa od uniwersalnosci sg niewielkie i zwykle dotycza zmiany
znaczenia pojedynczych kodonéw.
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Przeptyw informacji genetycznej: kodigenetycznyAWidSCIWose)

Kod genetyczny jest (prawie) uniwersalny i wspoélny dla zdecydowanej wigkszosci
organizmow ze wszystkich trzech domen zycia komérkowego (bakterii, archeonéw i
jadrowcow). Odstepstwa od uniwersalnosci sg niewielkie i zwykle dotyczg zmiany

znaczenia pojedynczych kodonow.
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Przeptyw informacji genetycznej: kodigenetyczny.

Kod genetyczny raka ztamany - X
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Przeptyw informacji genetycznej: kodigenetyczny.
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Organizmy prokariotyczne il eukariotyczne

Jakkolwiek ogélny schemat ekspresiji jest jednakowy dla catego zycia komérkowego,
to szczegoty tego procesu nieco réznia sie pomiedzy organizmami, ktérych komaorki
zawierajg otoczone btong jagdro komoérkowe (eukariotami), a tymi nie posiadajgcymi
wyodrebnionego jadra (prokariotami).
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U bakterii w zdecydowanej wiekszosci przypadkéow cata sekwencja genu koduje
czagsteczke biatka lub funkcjonalnego RNA.

I Sekwencja kodujaca genu I

Vd

W genach eukariontow sekwencje kodujace (eksony) zwykle przedzielone sg dtugimi
odcinkami sekwencji niekodujacych (intronami).

Eksony (sekwencje kodujace) I
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I Introny (sekwencje niekodujace) I




Budowa genow

Z genem zwigzane s sekwencje regulatorowe. Tworzace je nukleotydy nie koduja
bezposrednio informacji o budowie czasteczki biatka lub funkcjonalnego RNA, ale
wplywajq na proces transkrypcji genu.

Najwazniejszym regionem regulatorowym jest promotor, czyli sekwencja znajdujaca
sie powyzej genu, z ktora wigza sie biatka inicjujace proces jego transkrypciji.
Ponizej genu funkcje sygnatu zakonczenia transkrypcji petni region terminacji.

Promotor
N
PP I S——————————
—40 —30 —20 —10 +1

is — AGGCTTTACACTTTATGCTTCCGGCTCGTATGTTGTGTGGAAT| s ii

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]

Geny bakteryjne moga by¢ zgrupowane w tzw. operony, czyli zespoty sgsiadujacych
ze soba gendéw, majacych wspolny promotor i ulegajagcych jednoczesnej ekspresii,
ale kodujacych osobne polipeptydy.



Ekspresja genow: transkrypcja

Pierwszym etapem ekspresji genu jest transkrypcja, czyli proces syntezy czasteczki
RNA na matrycy, ktérg stanowi jedna z nici DNA.

Czastka RNA (transkrypt) powstaje w kierunku 5'—-3' (kolejne nukleotydy dotaczane
s3 do konca 3') zgodnie z regutami komplementarnosci zasad azotowych.

Sekwencja nukleotydow RNA jest komplementarna nici matrycowej, czyli taka sama
(z dokladnosciag do zastgpienia tyminy przez uracyl) jak sekwencja drugiej z nici,
zwanej nicig kodujaca.

DNA Kierunek transkrypcji -
(5') ...CGGTAAAGCTTA... (3') Ni¢ kodujaca (sensowna)
(3') ...GCCATTTCGAAT... (5') Ni¢ matrycowa (antysensowna)

RNA
(5') ...CGGUAAAGCULA... (3') Transkrypt




Ekspresja genow: transkrypcja

Synteza RNA jest katalizowana przez enzym biatkowy nazywany polimeraza RNA
zalezng od DNA. Biatko to ma specyficzng budowe, ktére pozwala mu zwigza¢ sie z

DNA w miejscu wystepowania promotora genu, a nastepnie polimeryzowa¢ kolejne
nukleotydy zgodnie z sekwencja nici matrycowe;.




Ekspresja genow: transkrypcja uibakteri

Transkrypcja odbywa sie w trzech krokach:

"inicjacja — hezposrednie potaczenie sie polimerazy RNA do sekwenciji promotora
genu, rozplecenie podwodjnej helisy DNA na odcinku kilkunastu par zasad,

rozpoczecie syntezy RNA przez dotaczenie pierwszych nukleotydéw;

"elongacja — przesuwanie si¢ polimerazy RNA wzdiuz czasteczki DNA, ktéremu
towarzyszy rozplatanie helisy i dotagczanie nukleotydéw komplementarnych do
sekwencji nici matrycowej DNA. Syntetyzowana czasteczka RNA jest poczatkowo
sparowana z nicia matrycowa, potem jednak nastepuje jej oddzielenie i
przywroécenie struktury podwaojnej helisy;

"terminacja - zakonczenie transkrypcji po dotarciu do regionu terminacji,
oddysocjowanie transkryptu i polimerazy.

Polimeraza RNA

>N PR RN NN R R R

Hegmn terminacji

Promotor

[M. Mikula: INGE, 2018]



Transkrypcja odbywa sie w trzech krokach:

"inicjacja — bezposrednie potaczenie si¢ polimerazy RNA do sekwencji promotora
genu, rozpleceni woinej heli DNA n inku Kilkun r z )

a ] I 4

roz ] ntezy RNA przez nie pierwszvch nukl W;

"elongacja — przesuwanie si¢ polimerazy RNA wzdiuz czasteczki DNA, ktoremu
towarzyszy rozplatanie helisy i dotgczanie nukleotydow komplementarnych do
sekwencji nici matrycowej DNA. Syntetyzowana czasteczka RNA jest poczatkowo
sparowana z nicig matrycowa, potem jednak nastepuje jej oddzielenie i
przywrocenie struktury podwojnej helisy;

"terminacja — zakonczenie transkrypcji po dotarciu do regionu terminaciji,
oddysocjowanie transkryptu i polimerazy.

Transkrypl mRNA
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[M. Mikula: INGE, 2018]



Ekspresja genow: transkrypcjaiuibakieniNetapy)

Transkrypcja odbywa sie w trzech krokach:

"inicjacja — bezposrednie potaczenie si¢ polimerazy RNA do sekwencji promotora
genu, rozplecenie podwodjnej helisy DNA na odcinku kilkunastu par zasad,
rozpoczecie syntezy RNA przez dotaczenie pierwszych nukleotydow;

"elongacja — prz W ni Ilm I RNA wzdiuz ki DNA, ktérem
warzyszy rozpl hI| nie nukl ow _komplementarnych
kwenciji nici m w‘DNA. ntetyzowan ka RNA j kow

"terminacja — zakonczenie transkrypcji po dotarciu do regionu terminaciji,
oddysocjowanie transkryptu i polimerazy.

Transkrypcyjny "bgbel"

DNA zwija sig w helisg
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Promotor
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[M. Mikula: INGE, 2018]



Ekspresja genow: transkrypcja ulbakteriNetapy)

Transkrypcja odbywa sie w trzech krokach:

"inicjacja — bezposrednie pofaczenie si¢ polimerazy RNA do sekwencji promotora
genu, rozplecenie podwodjnej helisy DNA na odcinku kilkunastu par zasad,
rozpoczecie syntezy RNA przez dotaczenie pierwszych nukleotydow;

"elongacja — przesuwanie si¢ polimerazy RNA wzdiuz czasteczki DNA, ktéremu
towarzyszy rozplatanie helisy i dotgczanie nukleotydow komplementarnych do
sekwencji nici matrycowej DNA. Syntetyzowana czasteczka RNA jest poczatkowo
sparowana z nicig matrycowa, potem jednak nastepuje jej oddzielenie i
przywrocenie struktury podwojnej helisy;

"terminacja -
jowanie transk i polimerazy.

Region terminacji
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[M. Mikula: INGE, 2018]



Ekspresja genow: transkrypcja ulbakteriNetapy)

Transkrypcja odbywa sie w trzech krokach:

"inicjacja — bezposrednie pofaczenie si¢ polimerazy RNA do sekwencji promotora
genu, rozplecenie podwodjnej helisy DNA na odcinku kilkunastu par zasad,
rozpoczecie syntezy RNA przez dotaczenie pierwszych nukleotydow;

"elongacja — przesuwanie si¢ polimerazy RNA wzdiuz czasteczki DNA, ktéremu
towarzyszy rozplatanie helisy i dotgczanie nukleotydow komplementarnych do
sekwencji nici matrycowej DNA. Syntetyzowana czasteczka RNA jest poczatkowo
sparowana z nicig matrycowa, potem jednak nastepuje jej oddzielenie i
przywrocenie struktury podwojnej helisy;

"terminacja — zakonczenie transkrypcji po dotarciu do regionu terminaciji,
oddysocjowanie transkryptu i polimerazy. U bakterii transkrypcia moze odbywaé

réwnoczesnie z translacja.
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Ekspresja genow: transkrypcja uleukarontow,

U organizméw eukariotycznych transkrypcja dzieli sie na podobne etapy, jednak jej
przebieg jest bardziej ztozony niz to ma miejsce w przypadku bakterii:

"w zaleznosci od rodzaju genu synteza RNA odbywa sie przy udziale jednaj z trzech
polimeraz RNA: polimeraza Il (geny kodujace biatka, snRNA i miRNA), polimeraza |
(geny rRNA) oraz polimeraza lll (geny tRNA i 35S rRNA);

"podczas inicjacji eukariotyczne polimerazy RNA nie wigza sie¢ promotorem genu
bezposrednio, lecz za posrednictwem ,platformy” ztozonej z biatek nazywanych

0g6lnymi czynnikami transkrypcyjnymi, ktore tworza tzw. kompleks preinicjacyjny;

"rozpoczecie elongacji moze wymagacé udziatu dodatkowych biatek, ktore wigzg sie
z sekwencjami regulatorowymi wptywajacymi na ekspresje genu (enhancerami);

"odmienny (i stabiej poznany) mechanizm terminacji transkrypciji polimerazy Il.



Ekspresja genow: transknypcja uleukariontowi(dojzewanieNizsiNny

Podczas transkrypcji kopiowana jest cata sekwencja genu, a powstata czagstka RNA
zawiera zarowno kodujace eksony, jak i niekodujace introny. Powoduje, ze pierwotny
transkrypt wymaga dalszej obrébki, co jest okreslane dojrzewaniemn mRNA.

Czastka bedaca bezposrednim efektem transkrypcji nazywana jest prekursorowym
mRNA (pre-mRNA). Przeksztaicenie jej w dojrzate mRNA odbywa si¢ w procesie
sktadania (splicing), polegajacym na usunieciu sekwencji intronow.

introny

ekson 1 /eksnn 2 /Em ekson 4
| 1
1

o 5 — , "
3' | I [ | 5
Transkrypcja l

pre-mRNA“T | | I [ | 3'

5' + skladanie mRNA (splajsing)

5 ] ARAAAA 3
mMRNA

Biatko [M. Mikula: INGE, 2018]

Dodatkowo modyfikowane sg konce §' i 3' transkryptu przez dodanie: czapeczki 5'
(zmodyfikowanego nukleozydu G) i ogona poly A (okoto 250 nukleotydow A);
Dopiero tak przetworzona czastka jest matryca do syntezy biatka.



Ekspresja genow: transkrypcjaiu eukanontowA@lternatyWiieskdau ey

Czasteczki pre-mRNA mogq podlegaé¢ réznym sposobom skiadania. W wyniku tego
mechanizmu, zwanego alternatywnym sktadaniem, z jednego transkryptu moga
powstac rozne czasteczki mRNA, kodujace biatka o odmiennych wiasciwosciach.

introny
ekson 1 /al-csmn 2 /eks:::-n 3 ekson 4
ona O 1 | I | ) 3
3 1 [ 1 I ) 5
Transkrypcja l
pre-mRNA  5' [N 1 I ) 3
alternatywne sktadanie (alternatywny splajsing)
5 I ;' 5 13 5 ) 3
mRNA 1 mRNA 2 mRNA 3
Biatko 1 Biatko 2 Biatko 3

[M. Mikula: INGE, 2018]



Ekspresja genow: transkrypcjauleukarontowA@itermatyWieIsHdIuAIIE)
Istnieje wiele schematéw alternatywnego skiadania. Przykltadami mogq byé¢:

"pominiecie eksonu

I pre-mRNA I /'----
W T —— EEEma

"wigczenie intronu

I pre-mRNA I

"wiaczanie alternatywnych eksonéw

[ECEn] .../-t : — I
— I




Ekspresja genow: transkrypcjaiu eukanontowA@lternatyWiieskdau ey

Obecnie wydaje sie, ze alternatywne sktadanie moze by¢ jednym z najwazniejszych
mechanizméw wptywajgcych na ztozonosé organizméw eukariotycznych. Oznacza
to, ze istotna jest nie tylko liczba genéw kodujacych biatka, ale takze efektywnosé
ich wykorzystania, rozumiana jako liczba mozliwych form biatkowych kodowanych
przez poszczegolne geny.

~ 19000 gendéw

~ 13000 gendéw

~ 20000 gendéw

UWAGA: podane liczby dotycza genéw kodujacych biatka



Ekspresja genow: transkrypcjaiu eukanontowA@lternatyWiieskdau ey

Obecnie wydaje sie, ze alternatywne sktadanie moze by¢ jednym z najwazniejszych
mechanizméw wptywajacych na ziozonosé¢ organizméw eukariotycznych. Oznacza
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UWAGA: podane liczby dotycza genéw kodujacych biatka



Ekspresja genow: transkrypcja uleukanontoWwN eSOt

W przypadku eukariontow — inaczej niz u bakterii — translacja nie moze odbywac si¢
jednoczesnie z transkrypcja.

[youngzoologistspak.blogspot.com/]



Ekspresja genow: translacja

Translacja jest procesem syntezy tancucha polipeptydowego biatka lub peptydu o
kolejnosci aminokwasow odpowiadajgcej kolejnosci kodonow czastki mRNA.

Synteza tancucha polipeptydowego zachodzi w rybosomach przy udziale czasteczek
transportujagcego RNA (tRNA) oraz szeregu enzyméw biatkowych, zwanych
czynnikami translacyjnymi.

[bioap.wikispaces.com]



Ekspresja genow: translacja (tRNA)

Transportujgce RNA to krotkie czasteczki (o diugosci 74-95 nukleotydow). Sekwencje
ich nukleotydéw tworza strukture ,liscia koniczyny”, ktérej gldwnymi elementami sa:

"ramie antykodonowe, zawierajace antykodon ztozony z trzech nukleotydow
laczacych sie w czasie translacji z okreslonym kodonem mRNA;

"ramie akceptorowe, wigzace aminokwas odpowiadajgcy temu kodonowi.

W\

w

¥
[ Jalal>

\
JRessies

Ramie¢ akceptorowe :

\ I Ramie antykodonowe I »ﬁooo
90
y/ 00
o o
— o o
~I Antykodon I —%0°

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]



Ekspresja genow: translacja (tRNA)

Struktura czastek tRNA pozwala im petnié¢ role posrednika pomiedzy mRNA a
aminokwasami podczas translacji. Ich zadaniem jest dostarczanie do rybosoméw
aminokwasow i zapewnienie aby kolejnos¢ ich wiaczania do syntezowanego biatka
byta zgodna z kolejnoscig wystepowania kodonéw w czgsteczce mRNA.

I Syntetyzowany polipeptyd I

‘“‘;,} ‘ [ ‘ ™,

I tRNA®Y (tRNA odpowiadajace kodonowi glicyny) I

GGA I Kodon glicyny I

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]




Ekspresja genow: translacjai(ryboesomy)

Rybosomy sa strukturami komoérkowymi zbudowanymi z rybosomalnego RNA
(rRNA) i zwigzanych z nim biatek.

Sktadajaq sie¢ z matej i duzej podjednostki, ktore po potaczeniu koordynujg translacje
poprzez umieszczenie we witasciwych pozycjach wzgledem siebie czasteczek mRNA
I tRNA (z przylaczonymi aminokwasami). Jednoczesnie rRNA i biatka rybosomalne
katalizujg reakcje chemiczne zachodzace podczas translacji.

I Duza jednostka rybosomu I

I Mata jednostka rybosomu I [M. Mikula: INGE, 2018]




Ekspresja genow: translacjai(ryboesomy)

Rybosomy sa strukturami komoérkowymi zbudowanymi z rybosomalnego RNA
(rRNA) i zwigzanych z nim biatek.

Sktadajaq sie¢ z matej i duzej podjednostki, ktore po potaczeniu koordynujg translacje
poprzez umieszczenie we witasciwych pozycjach wzgledem siebie czasteczek mRNA
I tRNA (z przylaczonymi aminokwasami). Jednoczesnie rRNA i biatka rybosomalne
katalizujg reakcje chemiczne zachodzace podczas translacji.

I Wiazanie peptydowe I

[M. Mikula: INGE, 2018]



Ekspresja genow: translacja (etapy)

Translacja odbywa sie w trzech krokach:

"Inicjacja — mata podiednostka rybosomu wigze sie z czasteczka mRNA i przesuwa

sie w kierunku jej korica 3. W momencie napotkania kodonu inicjujacego translacje
(kodon metioniny — AUG) przytacza sie¢ do niego komplementarna czasteczka

tRNAYt, Zwigzanie tRNA" powoduje dotaczenie duzej podjednostki rybosomu

"Elongacja — gdy miejsca A i P sa zajete przez dwie czasteczki tRNA (tworzace pary z
dwoma kolejnymi kodonami) powstaje wigzanie peptydowe pomiedzy niesionymi
przez nie aminokwasami. Po utworzeniu wigzania rybosom przesuwa o jeden
kodon, nastepuje uwolnienie tRNA z miejsca P i proces powtarza sie

"Terminacja — zakonczenia wydiuzania tancucha aminokwasow nastepuje w
momencie gdy w miejscu A znajdzie si¢ kodon STOP

SIF B AUG—BJ|r
\_;LF

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]



Ekspresja genow: translacja (etapy)

Translacja odbywa sie w trzech krokach:

"Inicjacja — mala podjednostka rybosomu wiagze sie z czasteczka mRNA i przesuwa
sie w kierunku jej konca 3'. W momencie napotkania kodonu inicjujacego translacje

(kodon metioniny — AUG) przytacza sie do niego komplementarna czasteczka
tRNAY, Zwigzanie tRNAY*t powoduje dotgczenie duzej podjednostki rybosomu

"Elongacja — gdy miejsca A i P sa zajete przez dwie czasteczki tRNA (tworzace pary z
dwoma kolejnymi kodonami) powstaje wigzanie peptydowe pomiedzy niesionymi
przez nie aminokwasami. Po utworzeniu wigzania rybosom przesuwa o jeden
kodon, nastepuje uwolnienie tRNA z miejsca P i proces powtarza sie

"Terminacja — zakonczenia wydiuzania tancucha aminokwasow nastepuje w
momencie gdy w miejscu A znajdzie si¢ kodon STOP

5‘ ﬂ 3[

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]




Ekspresja genow: translacja (etapy)

Translacja odbywa sie w trzech krokach:

"Inicjacja — mala podjednostka rybosomu wiagze sie z czasteczka mRNA i przesuwa
sie w kierunku jej konca 3'. W momencie napotkania kodonu inicjujacego translacje
(kodon metioniny — AUG) przytacza sie¢ do niego komplementarna czasteczka

tRNAY, Zwiazanie tRNAYpowoduje dotaczenie duzej podjednostki rybosomu

"Elongacja — gdy miejsca A i P sa zajete przez dwie czasteczki tRNA (tworzace pary z
dwoma kolejnymi kodonami) powstaje wigzanie peptydowe pomiedzy niesionymi
przez nie aminokwasami. Po utworzeniu wigzania rybosom przesuwa o jeden
kodon, nastepuje uwolnienie tRNA z miejsca P i proces powtarza sie

"Terminacja — zakonczenia wydiuzania tancucha aminokwasow nastepuje w
momencie gdy w miejscu A znajdzie si¢ kodon STOP

5‘ ﬂ 31

T gEa—

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009] M i ej SC e P M i ej S C e A




Ekspresja genow: translacja (etapy)

Translacja odbywa sie w trzech krokach:

"Inicjacja — mata podjednostka rybosomu wiagze sie z czasteczka mRNA i przesuwa
sie w kierunku jej konca 3'. W momencie napotkania kodonu inicjujacego translacje
(kodon metioniny — AUG) przytacza sie do niego komplementarna czasteczka
tRNAYt, Zwigzanie tRNAY powoduje dotaczenie duzej podjednostki rybosomu

"Elongacja - miej AP sa zaj rzez dwi Ki tRNA rz Z

dwoma koleinymi kodonami) powstaje wigzanie peptydowe pomigedzy niesionymi
przez nie aminokwasami. Po utworzeniu wigzania rybosom przesuwa o jeden
kodon, nastepuje uwolnienie tRNA z miejsca P i proces powtarza sie

"Terminacja — zakonczenia wydiuzania tancucha aminokwasow nastepuje w
momencie gdy w miejscu A znajdzie si¢ kodon STOP

—Ss AUGACAQ_ﬁ 3

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009] M i ej S C e P M i ej S C e A



Ekspresja genow: translacja (etapy)

Translacja odbywa sie w trzech krokach:

"Inicjacja — mata podjednostka rybosomu wiagze sie z czasteczka mRNA i przesuwa
sie w kierunku jej konca 3'. W momencie napotkania kodonu inicjujacego translacje
(kodon metioniny — AUG) przytacza sie do niego komplementarna czasteczka
tRNAYt, Zwigzanie tRNAY powoduje dotaczenie duzej podjednostki rybosomu

"Elongacja — gdy miejsca Ai P sg zajete przez dwne czasteczki tRNA (tworzqce pary z
dwoma kolejnymi kodonami)
przez nie aminokwasami. Po utworzeniu wigzania rybosom przesuwa o jeden
kodon, nastepuje uwolnienie tRNA z miejsca P i proces powtarza sie

"Terminacja — zakonczenia wydiuzania tancucha aminokwasow nastepuje w
momencie gdy w miejscu A znajdzie si¢ kodon STOP

5[

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009] M i ej SC e P M i ej S C e A




Ekspresja genow: translacja (etapy)

Translacja odbywa sie w trzech krokach:

"Inicjacja — mata podjednostka rybosomu wiagze sie z czasteczka mRNA i przesuwa
sie w kierunku jej konca 3'. W momencie napotkania kodonu inicjujacego translacje
(kodon metioniny — AUG) przytacza sie do niego komplementarna czasteczka
tRNAYt, Zwigzanie tRNAY powoduje dotaczenie duzej podjednostki rybosomu

"Elongacja — gdy miejsca A i P sg zajete przez dwie czasteczki tRNA (tworzace pary z
dwoma kolejnymi kodonami) powstaje wigzanie peptydowe pomiedzy nlesmnyml

przez nie ammokwasaml P rzeniu wiazani m_przesuw n
kodon, n wolnienie tRNA z miej Pi rza si
"Terminacja — zakonczenia wydiuzania tancucha aminokwasow nastepuje w

momencie gdy w miejscu A znajdzie si¢ kodon STOP

5‘ j 31

AUGACAGGU

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009] M i ej SC e P M i ej SC e A



Ekspresja genow: translacja (etapy)

Translacja odbywa sie w trzech krokach:

"Inicjacja — mala podjednostka rybosomu wiagze sie z czasteczka mRNA i przesuwa
sie w kierunku jej konca 3'. W momencie napotkania kodonu inicjujagcego translacje
(kodon metioniny — AUG) przytacza sie do niego komplementarna czasteczka
tRNAYt, Zwigzanie tRNAY powoduje dotaczenie duzej podjednostki rybosomu

"Elongacja — gdy miejsca A i P sa zajete przez dwie czasteczki tRNA (tworzace pary z
dwoma kolejnymi kodonami) powstaje wigzanie peptydowe pomiedzy niesionymi
przez nie aminokwasami. Po utworzeniu wigzania rybosom przesuwa o jeden
kodon, nastepuje uwolnienie tRNA z miejsca P i proces powtarza sie

"Terminacja — zakorczenia diuzania fancucha aminokwaséw nastepuje w
momencie gdy w miejscu A znajdzie sie kodon STOP

g Biatko stanowigce
4] czynnik terminujacy

R

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009] M i ej SC e P M i ej SC e A



Ekspresja genow: translacja (polirybosomy)

Polirybosomy umozliwiajg jednoczasowg synteze wielu kopii tego samego tancucha
polipeptydowego na podstawie pojedynczej czasteczki mRNA.

polipeptyd \\
uwolnienie

rybosomu

Rybosom

\®

- 3
5" P % #
| N auc Q=
MRNA — Stop
- \
9'— 3' kierunek ruchu N N\_/C
uwolnienie

polipeptydu

[M. Mikula: INGE, 2018]
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Ekspresja genow: modyfikacje potransiacyjne

<

N

Juz po translacji sekwencje biatek moga podlega¢ dalszej edycji. Ponadto na
wilasciwosci biatek i ich aktywnos¢ biologiczng wplywaja rowniez tzw. modyfikacje
potranslacyjne (PTM - Posttranslational Modifications), polegajace na przyiaczeniu
do aminokwasow czastek niewielkich zwigzkéw chemicznych.

(a) Ciecie usuwajace aminokwas (c) Chemiczna modyfikacja
aminokwasow
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(b) Ciecie na wiele mniejszych polipeptydéw P  Fosforylacja
Biatko
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Wiele peptydow



Ekspresja genow: modyfikacje potransiacyjnenaten:

Przyktadami roli chemicznych modyfikacji potranslacyjnych moga by¢ acetylacja
(dodanie grupy acetylowej COCHs do lizyn) i metylacja (dodanie jednej, dwéch lub
trzech grup metylowych CH: do lizyn lub arginin) biatek histonowych, z ktoérymi
potaczone jest DNA w chromosomach organizmoéw eukariotycznych.

-

el ic Lo
K 2o K s R o K N

20 16 12 8

Inng bardzo wazna modyfikacja jest fosforylacja (dodanie reszty fosforanowej PO4 do
seryn, treonin i tyrozyn), majaca kluczowe znaczenie dla sygnalizacji komérkowe)j.



Inzynieria genetyczna

Wyktad 2: genom

Tymon Rubel

Zaktad Elektroniki Jadrowej i Medycznej
Instytut Radioelektroniki i Technik Multimedialnych PW




GENOM - kompletna informacja genetyczna zywego organizmu [1]

GENOM - catkowite DNA wystepujace w kazdej komoérce organizmu [2]

GENOM - catkowity DNA zawarty w chromosomach danego gatunku [3]

GENOM - materiat genetyczny zawarty w haploidalnym zespole chromosomoéw [4]

GENOM - materiat genetyczny organizmu [5]

GENOME - the entirety of an organism's hereditary information [6]

[1] T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009.

[2] A. D. Baxevanisa, B.F.F. Ouellette'a: Bioinformatyka podrecznik do analizy genow i biatek. PWN, 2006.
[3] J. Mulawka: Metody bioinformatyki (slajdy z wykfadow).

[4] H. Krzyzanowska: Genom. Encyklopedia biologiczna. Agencja OPRES, 1998.

[5] P. G. Higgs, T. K. Attwood: Bioinformatyka i ewolucja molekularna. PWN, 2011.

[6] M. Ridley: Genome. Harper Perennial, 2006.



GENOM - kompletna informacja genetyczna zywego organizmu [1]

GENOM - catkowite DNA wystepujace w kazdej komoérce organizmu [2]

GENOM - catkowity DNA zawarty w chromosomach danego gatunku [3]

GENOM - materiat genetyczny zawarty w haploidalnym zespole chromosomoéw [4]

GENOM — materiat genetyczny organizmu [5]

GENOME - the entirety of an organism's hereditary information [6]

[1] T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009.
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[3] J. Mulawka: Metody bioinformatyki (slajdy z wykfadow).

[4] H. Krzyzanowska: Genom. Encyklopedia biologiczna. Agencja OPRES, 1998.

[5] P. G. Higgs, T. K. Attwood: Bioinformatyka i ewolucja molekularna. PWN, 2011.

[6] M. Ridley: Genome. Harper Perennial, 2006.



Inzynieria genetyczna

Wyktad 2: genomy organizmoéw eukariotycznych

Tymon Rubel
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Genomy organizmow, eukariotycznych

Catkowite DNA komérek eukariotycznych jest rozdzielone pomiedzy:
"genom jadrowy (u wszystkich eukariontow);
"genom mitochondrialny (u zdecydowanej wigkszosci eukariontow);

"genom plastydowy (u wszystkich eukariontéw fotosyntetyzujacych).

Genom jadrowy Genom
747{%,;5 , mltoch::odorlalny
A
\L\\)\*‘L WA SR
*;\,::% ’I’X [T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]
xy



Genomy organizmow eukariotycznych-genomylaurowe

Genom jadrowy eukariotow skiada si¢ ze zbioru liniowych czasteczek dwuniciowego
DNA znajdujacych sie w chromosomach.

Chromosomy zbudowane sg z kompleksu biatek i DNA nazywanego chromatyna.

Podstawowga jednostka chromatyny jest nukleosom, skladajacy sie z biatkowego
rdzenia, wokot ktéorego owinieta jest podwodjna helisa DNA. Rdzen zbudowany jest z
osmiu czgsteczek biatek histonowych. Dodatkowa czasteczka histonu tgcznikowego
petni role klamry zapobiegajacej oddzieleniu si¢ zwojéow DNA od rdzenia.

Histon facznikowy | | Podwaina helisa DNA |

I Oktamer rdzeniowy I I Nukleosomy I [T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]

Calos¢ tworzy strukture , koralikow na sznurku”, ktora dzieki swej kurczliwosci moze
powodowaé zmiane upakowania struktury chromosomow.



Genomy organizmow eukariotycznych: genomyadrowe:
W okresie pomiedzy podziatami komérkowymi nukleosomy i DNA tacznikowe
uktadajg sie w strukture solenoidu o srednicy 30 nm (tzw. wiékno 30 nm).
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Genomy organizmow, eukariotycznych: genomyaauionwe

W czasie podziatu jadra (w metafazie) chromatyna przybiera bardziej upakowang
forme. Chromosomy s3 woéwczas zlozone z dwoéch kopii zreplikowanego DNA
(chromatyd) utrzymywanych razem w obszarze centromeru.

Chromatydy

.*

A e B B J {10 nm)
DNA podwojna helisa gl g
{2 nm) o W

\{(n{f\ i \o\/{% f# |

Histony H3, H4, H2A, H2B

Irep’l‘iZc;l:ly

chromosom
{1,400 nm)

Centromer

Chromosom
metafazowy

[M. Mikula: INGE, 2018]

I Chromatyda




Genomy organizmow eukariotycznychi-genomysadrowe

Liczba i wielkos¢ chromosomoéw sg zalezne od gatunku. U cztowieka genom jadrowy
podzielony jest na 24 rodzaje chromosomow: 22 autosomy (ponumerowane od 1 do
22, zgodnie z wielkoscia) i 2 chromosomy ptci (X iY).

Komoérki somatyczne sg diploidalne i zawierajg 23 pary chromosomoéw (kazdej parze
jeden chromosom pochodzi od matki, drugi od ojca):

=22 pary autosomow;
"1 pare chromosomoéw pici (XX u kobiet lub XY u mezczyzn).

Kariogram (obraz kariotypu, czyli zestawu
chromosomoéw) komérki somatycznej

Komérki rozrodcze (gamety) sg haploidalne i zawierajg 23 chromosomy:

=22 autosomy;
"1 chromosom plci.



Genomy organizmow eukariotycznychi-genomysadrowe

Okreslenie ,,wielkos¢ genomu” organizmu eukariotycznego odnosi si¢ zwykle do

sekwencji haploidalnej (z uwzglednieniem obu chromosomoéw pici, jezeli organizm
rozmnaza sie ptciowo).

Rozmiar genomu wyrazany jest najczesciej w parach zasad [bp] (base pairs) lub w
pikogramach [pg] ( 1 [pg] = 978 [Mbp] ).

Genom cztowieka ma rozmiar okoto 3,2 mid bp.

O Estymowana liczba gendw mLiczba par zasad
4,500 450,000,000
4,000 H] 400,000,000
3,500 + 350,000,000
3,000 + 300,000,000
2,500 H 250,000,000
2.000 H - 200,000,000
1500 4 L1 I - 150,000,000
1,000 H r 100,000,000

500 1 htﬂj:ﬂit 50,000,000
0+ - 0

1 2 3 4 5 6 7 8 9% 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 X ¥

Chromosom
[www.wikipedia.org]



Genomy organizmow eukariotycznyc
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[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]

EETE ch rol;riizzs%?néw gen%(:rzwmi[il\ll:.b p] I:::rzzgz? Igi;iezgsv
Drozdze paczkujgce [Saccharomyces cerevisiae] 8 12,1 6100
Nicien [Caenorhabditis elegans] 6 97 19000
Muszka owocowka [Drosophila melanogaster] 4 180 13600
Ryz siewny [Oryza sativa] 12 466 40000
Cztowiek [Homo sapiens] 24 3200 20000
Bezskrzydlak pieszy [Podisma pedestris] 11 16500 ?




Genomy organizmow eukariotycznychgenomyacacdiowe

Geny organizmoéw eukariotycznych sg rozdzielone niekodujgcymi sekwencjami DNA,

ktore nie petnig znanych funkcji regulacyjnych (DNA miedzygenowe). Przyktadowo u
cztowieka sekwencje kodujace biatka stanowig jedynie okoto 1,5% ogétu genomu.

Genom cztowieka
3200 Mb
Sekwencje zwiazane z genami DNA miedzygenowe
1200 Mb 2000 Mb

Eksony Sekwencje Powtérzenia Inne regiony
48 Mb niekodujace rozproszone miedzygenowe
W genomie

1400 Mb 600 Mb

1152 Mb

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]
Wsrod eukariontow obserwuje sie tez istotne réoznice w efektywnosci wykorzystania
genomowego DNA, a relacje miedzy wielkosciag genomu a liczbg genéw nie s3 state.

Cziowiek: genom o rozmiarze 3200 Mbp, okoto 20000 genéw

| I I ““"_i | I 1 | | IH] 1 ‘ ‘I ='_-I‘ | | NI I 1 1 - | | | | I I
0 10 20 30 40 50 kb
Drozdze: genom o rozmiarze 12,1 Mbp, okoto 6000 genéw Obszary kodujace
P —— ¥ ' ===.=-¥
| 1 I 1 1 | 1 1 1 1 | 1 1 1 1 | 1 1 I ] I 1 1 1 |
0 10 20 30 Obszary niekodujace 50 kb

Dodatkowo, istnienie alternatywnego splicingu powoduje, ze liczba genéw nie moze
by¢ traktowana jako bezposrednia miara ztozonosci organizmu.




Genomy organizmow eukariotycznychrgenomyiorganelliRoeIneMnyisid

Mitochondria i chloroplasty majg wiasne genomy, niezalezne od genomu jadrowego.
Organelle te maja réowniez wiasne rybosomy, w ktérych zachodzi synteza bialek.
Wiekszos¢ genomoéw organellarnych ma postaé kolistych czasteczek wystepujacych
w wielu kopiach (1000-10000 kopii na komorke).

Genomy mitochondrialne (mtDNA) maja wielkos¢ 6-2500 kbp (u cztowieka jest to
16569 bp) i zawierajg od 5 do 100 genéw (u cziowieka 37), kodujacych funkcjonalne
RNA oraz biatka zwigzane z tancuchem oddechowym.

mtDNA czitowieka Cytb — 12S rRNA
ND6 o R, 165 rRNA

16569 bp

. Geny kompleksu oddechowego

s Geny rRNA

colll — . Geny tRNA
ATP6 ATPS coil eny

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]

Genomy chloroplastowe (chIDNA) maja wielkos¢ 100-200 kbp. Zawieraja okoto 200
gendow, kodujacych funkcjonalne RNA i biatka zwigzane z fotosynteza.
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Genomy organizmow, prokariotyczn

Genom organizméw prokariotycznych ma najczesciej posta¢ pojedynczej kolistej
czasteczki DNA zlokalizowane) w nukleoidzie. Zdecydowanie rzadziej spotykane sg
genomy liniowe lub wieloczesciowe.

DNA prokariotyczne nie wystepuje w postaci chromatyny. Wymagany poziom
upakowania uzyskiwany jest poprzez superskrecenie podwodjnej helisy DNA.
Utrzymanie upakowanej struktury jest mozliwe dzieki biatkom wigzagcym DNA.

Czes¢ materiatu genetycznego moze by¢ ulokowana w plazmidach — matych, zwykle
kolistych czgsteczkach DNA wystepujacych poza obszarem nukleoidu. Niektore typy
plazmidéw maja zdolnos¢ wigczania sie do gtdbwnego genomu.

Nukleoid
Q\/}) ........
Plazmidy Rdzen biatkowy Superskrecone
o § petle DNA
[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]




Genomy organizmow, prokariotycznych

Genomy prokariontéw sa mniejsze od genomoéw eukariotycznych (okoto 0,5 — 8 Mbp)
I maja bardziej zwarta organizacje, z niewielkim odstepami pomiedzy genami. Brak
alternatywnego splicingu i zwarta budowa genomu powoduja, ze jego rozmiar jest
scisle powigzany z liczbg gendéw i stopniem zlozonosci organizmu.

\ \N\RMN I

% dpa genomu %

s Escherichia coli K12 =
== 4639 kb =
- P
_%% =5
f/fé Bacteria
Mycoplasma genitalium 0.58 500
./ Streptococcus pneumoniae 2.16 2300
/-. Vibrio cholerae El Tor N16961 4.03 4000
W Mycobacterium tuberculosis H37Rv 4.41 4000
/I WMA’% Ik“\“‘\“ Escherichia coli K12 464 4400
Yersinia pestis CO92 4.65 4100
[T A. Brown: Genomy. PWN, 2009] Pseudomonas aeruginosa PAO1 6.26 5700
Archaea
Methanococcus jannaschii 1.66 1750
Archaeoglobus fulgidus 2.18 2500




Genomy organizmow prokariotycznych

U organizméw prokariotycznych czesto obserwuje si¢ horyzontalny transfer genéw
pomiedzy réznymi osobnikami, szczepami i gatunkami. Moze si¢ on odbywac¢ przez
bezposrednie przekazanie plazmidéw (koniugacja), przeniknigcie krotkich odcinkow
DNA z otoczenia (transformacja) lub za posrednictwem wiruséw (transdukcja).

Yy
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Genomy ,,na granicy zycia*

Bakteriofagi i wirusy organizméw eukariotycznych sa obligatoryjnymi pasozytami,
ktore moga namnazac sie jedynie w komoérce gospodarza, wykorzystujac w tym celu
mechanizmy ekspresji informacji genetycznej tego ostatniego.

influenza virus

epithelial cell

nucleus
I Ptaszcz biatkowy (kapsyd)

Wi
Attachment Penetration @ Uncoating
: Influenza virus becomes The cell engulfs the virus Viral contents are
I Kwas nUKIelnowy attached to a target by endocytosis. released.
epithelial cell.

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]

Release Assembly @ Biosynthesis

New viral particles are made and New phage particles are Viral RNA enters the nucleus,
released into the extracellular fluid. assembled. where it is replicated by the
The cell, which is not killed in the viral RNA polymerase.

process, continues to make
HEWATS: [courses.lumenlearning.com/microbiology]



Genomy ,,na granicy zycia’

Wirusy i bakteriofagi wykazuja bardzo réznicowang strukture genoméw. Materiatem
genetycznym moze by¢ DNA lub RNA, zaréwno jedno-, jak i dwuniciowe, zas genomy
mogq by¢ koliste lub liniowe, podzielone na odcinki lub niepodzielone.

Yiral genomes
| I

DA, RANA
Lmear Clr{:ular Linear Glrc:ular
o0 ds =5 ds
Farvovirus Herpesvirus M13  Baculovirus ThiW Reovirus Hepatitis D virus

[Roger Hull, Piant Virology (Fifth Edition), 2014]

Adenovirus Mammals Double-stranded linear DNA 36.0 30
Hepatitis B Mammals Partly double-stranded circular DNA 3.2 4
Influenza virus Mammals Single-stranded segmented linear RNA 22.0 12
Parvovirus Mammals Single-stranded linear DNA 1.6 5
Poliovirus Mammals Single-stranded linear RNA 76 8
Reovirus Mammals Double-stranded segmented linear RNA 225 22
Retroviruses Mammals, birds Single-stranded linear RNA 6.0-9.0

Sv40 Monkeys Double-stranded circular DNA 5.0

Tobacco mosaic virus Plants Single-stranded linear RNA 6.4

Vaccinia virus Mammals Double-stranded circular DNA 240 240
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Replikacja genomu

Replikacja jest procesem kopiowania calego DNA komérki, w celu przekazania
zawartej w nim informacji genetycznej komérkom potomnym.

Jest ona procesem semikonserwatywnym, czyli kazda z powstatych czasteczek DNA
zawiera jedna ni¢ z czasteczki rodzicielskiej i jedng nowo zsyntetyzowana.

[ Model semikonserwatywny | W
A P

/N
)/ N/

m [newsciencebiology.blogspot.com]

I Model konserwatywny I

/NS

I Model dyspersyjny I

/N




Replikacja genomu

Replikacja rozpoczyna sie w scisle okreslonym miejscu (miejscach u eukariontéw)
czastki DNA, gdzie podwdjna helisa jest rozplatana (ORI — ORIgins of replication).
Odbywa sie jednoczesnie dla obu nici, zwykle w obu kierunkach. Miejsca, w ktérych
nastepuje synteza nowego DNA nazywa sie widetkami replikacyjnymi.

Za synteze nowej nici DNA odpowiedzialne sg enzymy biatkowe zwane polimerazami
DNA zaleznymi od DNA, ktére polimeryzuja nukleotydy zgodnie z regutami
komplementarnosci wobec nici DNA stanowigcej matryce.

Prymaza DNA
Primer-RNA

ngaza DMA

Polimeraza DNAY
ilh iy

T |\|||| Wy
osinon / L 7
" e TN

\
¢, w'|||||'|'|||||'|| L

Polimeraza DNA

NTn:
wir.':-dq ca

Topoizomeraza

Helikaza Biatko wigzgce

jednoniciowy DNA

[www.wikipedia.org]



Replikacja genomu

Wiasciwosci polimeraz DNA i ich skutki dla procesu replikaciji:

"synteza nici DNA odbywa sie w kierunku 5'—3'. Oznacza to, ze tylko jedna z nici
podwojnej helisy moze by¢ kopiowana w sposob ciagly (tzw. nié prowadzaca).
Druga z nici (ni¢ opézniona) replikowana jest jako seria krétkich fragmentéw, ktére
nastepnie musza by¢ potagczone w spojng ni¢ przez ligaze;

"polimerazy DNA nie s3 zdolne do rozpoczecia syntezy nowej nici DNA na matrycy,
ktora jest jednoniciowa na calej ditugosci (musi byé choéby kroétki odcinek
dwuniciowy z wolnym koncem 3'). Oznacza to, ze synteza DNA wymaga obecnosci

starteréw (primeréw) tworzonych przez polimeraz¢ RNA, zwang prymaza;
5 3

Ni¢ prowadzaca }2
31

4
"polimerazy maja zdolnos¢ usuwania nieprawidiowo wprowadzonych nukleotydow i
zastapienia ich prawidtowymi. Szacuje sie, ze nieprawidiowo inkorporowany jest
jeden nukleotyd na 10° (przy transkrypcji 1 na 10%).

Ni¢ opdézniona

> g5t

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]
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