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Wegiel - podstawowy budulec biomolekut
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Wegiel - podstawowy budulec biomolekut

»atomy >molekuty (monomery) - makromolekuty (polimery)
|

.C-+ ‘H —> -C:H —si=ih
|
C-+:-0: — -C:0 —CI—O—
: %
C-+:0: —> C::0; =0
|/
C-+ -N: —> -C:N —C—N
R
: \
C 4 Ni—> CiiN- C=N—
| |
C-+:C-—> -C:C ———
C-+C-—> C::C =c<



Wegiel - podstawowy budulec biomolekut

» Biolodzy rozrdézniajg 4 grupy makromolekut
»Weglowodany
»Lipidy
»Kwasy nukleinowe

»Biatka
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Komorka — podstawowa jednostka biologicznego systemu

» Organizacja materiatu genetycznego

Eukarionty Prokarionty

Mitochondrium

Jaderko _
Btona komérkowa Nukleoid

Otoczka polisacharydowa
Jadro

Flagella
Sciana komorkowa

Retikulum

endoplazmatyczne Rozmiar 1-10 pm
Rozmiar 10-100 pm



Przeptyw informacji genetycznej — Centralny Dogmat Biologii

CELL NUCLEUS

DNA - informacja genetyczna

@ Transkrypcja

RNA — stanowi szablon syntezy biatek

RMA Processing
Messenger RMA

@ Translacja

Biatka — tworzg struktury i regulujg
funkcje organizmow




Przeptyw informacji genetycznej — Centralny Dogmat Biologii

Replikacja

CELL NUCLEUS

DNA - informacja genetyczna

@ Transkrypcja

RNA — stanowi szablon syntezy biatek

RMA Processing
Messenger RMA

@ Translacja

Biatka — tworzg struktury i regulujg
funkcje organizmow

Odwrotna Transkrypcja




Struktura DNA | RNA

» Kwasy nukleinowe to polimery ztozone z monomerow nazywanych

nukleotydami
»Nukleotydy sktadajg sie z trzech komponentow:
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Struktura DNA | RNA

» Potgczenie reszty cukrowej do zasady azotowej — nukleozyd




Struktura DNA | RNA

» Lancuch polinukleotydowy powstaje dzieki
wigzaniom fosfodiestrowym tgczgcym atomy
wegla 5 1 3 deoksyrybozy sgsiednich
nukleotydow

Wigzanie
fosfodiestrowe

»t ancuch ma dwa roézne konce:
koniec 5° (5’ P)
koniec 3 (3’ OH)

»Moze mie€ dwie rozne orientacje: o
od konca 5' do konca 3‘ (5' — 3') fostodstrowe
od konca 3' do konca 5' (3' — 5.

»Sekwencja zasad zapisywana
jest w kierunku 5' — 3" TACG

Wigzanie
fosfodiestrowe

3" koniec



Struktura DNA | RNA

»W 1952 Franklin oraz M. Wilkins proponujg wzor
struktury dyfrakcyjnej DNA
DNA jest heliakalng strukturg o srednicy 20 A,
przestrzen miedzy powtorzonymi jednostkami
wynosi 3.4 A, heliks podlega petnemu skretowi
co34 A

»W 1953 Watson i1 Crick opisujg podwaojng helise

»Czgsteczki DNA wystepujg w postaci
podwadjnej helisy ztozonej z dwdch nici
polinukleotydowych utozonych antyrownolegle

»Cukrowo-fosforanowe czesci nukleotydow
tworzg szkielet, znajdujgcy sie na zewnatrz
helisy.

»Zasady skierowane sg do wewnatrz, a wigzania
wodorowe pomiedzy nimi tgczg obie nici helisy.




Struktura DNA | RNA

»Oba tancuchy podwajnej helisy potaczone sg wigzaniami wodorowymi
pomiedzy komplementarnymi parami zasad azotowych:

adenina (A) zawsze faczy sie z tyming (T), a guanina (G) z cytozyng (C)
»Stosunek zasad A:T oraz G:C (1:1)

=
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Struktura DNA 1| RNA

»Oba tancuchy podwajnej helisy potaczone sg wigzaniami wodorowymi
pomiedzy komplementarnymi parami zasad azotowych:

adenina (A) zawsze faczy sie z tyming (T), a guanina (G) z cytozyng (C)
»Stosunek zasad A:T oraz G:C (1:1)

N NN pf N\

e
Cukier Nﬂ %N
\
O Cukier

»Komplementarnos¢ wynika z geometrii zasad i wzglednego potozenia
atomow, ktére mogg uczestniczyC w tworzeniu wigzania wodorowego.



Struktura DNA | RNA

» naturalnie wystepujace DNA moze by¢ liniowe lub koliste oraz dwu i jednoniciowe.

Obrazy z mikroskopu elektronowego przedstawiajg: (a) liniowe dwuniciowe DNA
ludzkiego chromosomu, (b) koliste dwuniciowe DNA wirusa Popowa, (c) liniowe
jednoniciowe DNA parwowirusa, (d) koliste jednoniciowe DNA bakteriofaga M13

(b)

Figure 6.13 GENETICS: FROM GENES TO GENOMES, FOURTH EDITION



Struktura DNA | RNA
» Kwas rybonukleinowy (RNA)
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Struktura DNA 1 RNA
» Kwas rybonukleinowy (RNA)

Istnieje wiele rodzajow RNA, z ktérych zdecydowana wiekszos¢ petni funkcje w
procesie syntezy biatek na podstawie informaciji genetycznych odczytanych z DNA w
procesie transkrypciji.

C

B All organisms

Coding RNA Functional RNA B Eukaryotes only
4% of total 96% of total

Pre-mRNA
(hnRNA)

- Jore- il snana snora | misva I siona

matrycowe rybosomalne transportujgce

Figure 1.12 Genomes 3 (© Garland Science 2007)



Struktura biatek: aminokwasy

»Podstawowymi jednostkami strukturalnymi biatek sg aminokwasy

»Kazdy aminokwas zbudowany jest grupy karboksylowej (COOH) i aminowej (NH,),
atomu wodoru (H) oraz tancucha bocznego (R)

Grupa karboksylowa

H

Grupa aminowa

H

R

tancuch boczny




Struktura biatek: aminokwasy

»W sktad biatek wchodzi 20 aminokwasow, o tancuchach bocznych réznigcych sie
sktadem i wkasciwosciami chemicznymi
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Struktura biatek: aminokwasy

» Podstawowg cechg aminokwasow jest ich zdolnos¢ do tgczenia sie ze sobg za
posrednictwem wigzania peptydowego pomiedzy grupami aminowg i karboksylowa.
»Czgstke ztozong z dwoch lub wiecej aminokwasow nazywamy peptydem

Aminokwas 1 Aminokwas 2

H H

Wigzanie peptydowe

Peptyd Woda



Struktura biatek: tancuchy polipeptydowe

» Wiele aminokwaséw potgczonych Shukiurg T zedowa
wigzaniami peptydowymi tworzy strukture
liniowego tancucha polipeptydowego

»Linowy tancuch polipeptydowy zwykle
pozbawiony jest aktywnosci biologicznej.
Aktywnosc¢ ta pojawia sie dopiero wraz z
odpowiednig konformacja, czyli
przestrzennym utozeniem tancucha.
Przyjmowanie witasciwej struktury
przestrzennej okreslane jest mianem S
zwijania (ang. folding) biatka oddziatywania aminokwasowe

»Biatka zbudowane sg z jednego lub
wiekszej liczby tancuchow polipeptydowych

»Budowa biatek opisywana jest przez
poziomy organizacji : od 1 do 4 rzedowej

Struktura 4-rzedowa

22 polipetydéw w strukturze biatka




Anatomia genu

»Informacja o budowie i funkcjonowaniu
organizmu jest zakodowana w sekwencji

nukleotydow czgsteczek DNA i jest ) DNA }
odzielona na geny. /

: oeny NN

»Gen jest odcinkiem DNA i Transkrypcia

przepisywanym w procesie transkrypcji

na RNA kodujgcym informacje e

niezbedng do uzyskania czgsteczki Transkrypt RNA

funkcjonalnego RNA lub syntezy biatka w

procesie translacji l Translacja

N - — - - - - - -

»Translacja podlega zasadzie
,kodu gentycznego” Polipeptyd



Anatomia genu

» Orientacje genu zapewniajg sekwencje regulatorowe, ktore nie kodujg
bezposrednio informacji o budowie czgsteczki biatka lub funkcjonalnego
RNA, ale wptywajg na proces transkrypcji genu

»Najwazniejszym regionem regulatorowym jest promotor, czyli sekwencja
znajdujgca sie powyzej genu, z ktérg wigzg sie biatka inicjujgce proces jego
transkrypcji.

Miejsce startu transkrypcji

Czes¢ kodujaca
. LWV LN 3
PR PR
5' Wl 5'
L |

| | Region terminacji
Promotor

»Ponizej genu funkcje sygnatu zakonczenia transkrypcji petni sekwencja
terminatora.



Anatomia genu

» Orientacje genu zapewniajg sekwencje regulatorowe, ktore nie kodujg
bezposrednio informacji o budowie czgsteczki biatka lub funkcjonalnego
RNA, ale wptywajg na proces transkrypcji genu

»Najwazniejszym regionem regulatorowym jest promotor, czyli sekwencja
znajdujgca sie powyzej genu, z ktérg wigzg sie biatka inicjujgce proces jego
transkrypcji.

Miejsce startu transkrypcji

oy L '&K’ffm LV VaVal

| | Reglon terminacji
Promotor

»Ponizej genu funkcje sygnatu zakonczenia transkrypcji petni sekwencja
terminatora.

»Geny bakteryjne mogg by¢ zgrupowane w tzw. operony — grupy genow,
kodujacych rézne polipeptydy, przepisywanych z tej samej czgsteczki
MRNA



Transkrypcja: od DNA do RNA

»Transkrypcja jest pierwszym etapem ekspresji genu. Jest to proces
syntezy czgsteczki RNA na matrycy, ktorg stanowi jedng z nici DNA
(ni¢ matrycowa)

» Enzymem katalizujgcym synteze RNA jest polimeraza RNA zalezna od
DNA

DNA y |
5 AIGGAGGAAGCEIICAAL S ATICIATAS, 3' Ni¢ kodujaca
3 TACCTCCTTCGCAAGTTA .. TAACATATC 5 Nic¢ matrycowa

Transkrypcja

RNA
5' AUGGAGGAAGCGUUCAAU .. AUUGUAUAG 3' Transkrypt



Transkrypcja (na przyktadzie bakterii): od DNA do RNA
» Transkrypcja odbywa sie w trzech krokach:

»Inicjacja— dotagczenie polimerazy RNA do sekwencji promotora genu

Polimeraza RNA

:RMRMAIMRI RIS R

Region terminaciji

Promotor



Transkrypcja (na przyktadzie bakterii): od DNA do RNA
» Transkrypcja odbywa sie w trzech krokach:
»Inicjacja— dotgczenie polimerazy RNA do sekwencji promotora genu, rozplecenie

podwaojnej helisy DNA na odcinku kilkunastu par zasad, synteza RNA przez
dotgczenie pierwszych nukleotydow

Transkrypt mRNA

1 LA T WA WA WA N WA

Matrycowe DNA

AN

Kierunek transkrypcii



Transkrypcja (na przyktadzie bakterii): od DNA do RNA

» Transkrypcja odbywa sie w trzech krokach:

»Inicjacja— dotgczenie polimerazy RNA do sekwencji promotora genu, rozplecenie
podwaojnej helisy DNA na odcinku kilkunastu par zasad, synteza RNA przez

dotgczenie pierwszych nukleotydow
»Elongacja— przesuwanie sie polimerazy RNA wzdtuz czgsteczki DNA, ktéremu

towarzyszy rozplatanie helisy i synteza mRNA komplementarnego do sekwencji nici
matrycowej DNA

Transkrypcyjny "babel"

DNA zwija sie w helise (1 T
3 ‘W!N"m'ﬂ%&““\m NN WA WA W
3 § i} 5'
| |
romotor 3 T RNA Region terminaciji

Kierunek transkrypcji

Promotor Transkrypcja

Figure 8.11 GENETICS: FROM GENES TO GENOMES, FOURTH EDITION



Transkrypcja (na przyktadzie bakterii): od DNA do RNA

» Transkrypcja odbywa sie w trzech krokach:

»Inicjacja— dotgczenie polimerazy RNA do sekwencji promotora genu, rozplecenie
podwaojnej helisy DNA na odcinku kilkunastu par zasad, synteza RNA przez
dotgczenie pierwszych nukleotydow

»Elongacja— przesuwanie sie polimerazy RNA wzdtuz czgsteczki DNA, ktéremu
towarzyszy rozplatanie helisy i synteza mRNA komplementarnego do sekwencji nici

matrycowej DNA
»Terminacja— zakonczenie transkrypcji po dotarciu do regionu terminacii,

oddysocjowanie transkryptu i polimerazy.

Region terminac;ji

ALV VLV, VOV

3:

MRNA

Odtaczenie Polimerazy RNA



Transkrypcja (na przyktadzie bakterii): od DNA do RNA

» Transkrypcja odbywa sie w trzech krokach:

»Inicjacja— dotgczenie polimerazy RNA do sekwencji promotora genu, rozplecenie
podwaojnej helisy DNA na odcinku kilkunastu par zasad, synteza RNA przez
dotgczenie pierwszych nukleotydow

»Elongacja— przesuwanie sie polimerazy RNA wzdtuz czgsteczki DNA, ktéremu
towarzyszy rozplatanie helisy i synteza mRNA komplementarnego do sekwencji nici
matrycowej DNA

»Terminacja— zakonczenie transkrypcji po dotarciu do regionu terminacii,
oddysocjowanie transkryptu i polimerazy. U bakterii proces transkrypcji moze
zachodzi¢ jednoczesnie z translacjg

Region terminac;ji

’ u&lu&n&n' 1k n&n&n&ll:&i.’? n‘%j

A\ 3
polipeptyd

MRNA

Odtaczenie Polimerazy RNA



Transkrypcja: od DNA do RNA — Eukarionty

U organizmow eukariotycznych proces transkrypcji dzieli sie na identyczne etapy
jednak jest on jest bardziej ztozony

»w zaleznosci od rodzaju genu synteza RNA odbywa sie przy udziale jednej z
czterech polimeraz RNA: polimeraza Il (geny kodujgce biatka, SnRNA, miRNA),
polimerazy | (geny rRNA) oraz Il (tRNA, 5S rRNA) oraz polimeraza
mitochondrialna

»wystepowanie w obszarze gendw sekwencji niekodujgcych (intronow) powoduje,
ze pierwotny transkrypt wymaga dalszej obrobki, co jest okreslane dojrzewaniem
MRNA

»odmienny i raczej stochastyczny mechanizm terminacji transkrypcji w wykonaniu
polimerazy Il RNA, zdefiniowane rejony terminacji dla polimerazy | i lll podobnie jak
u bakterii

rkonce &' i 3' transkryptu sg modyfikowane przez dodanie, odpowiednio:
5’ czapeczki (zmodyfikowanego nukleozydu G) i ogona poli-(A)

MRNA

5 — 3



Transkrypcja: od DNA do RNA — Eukarionty

U organizmow eukariotycznych proces transkrypcji dzieli sie na identyczne etapy
jednak jest on jest bardziej ztozony

»w zaleznosci od rodzaju genu synteza RNA odbywa sie przy udziale jednej z
czterech polimeraz RNA: polimeraza Il (geny kodujgce biatka, SnRNA, miRNA),
polimerazy | (geny rRNA) oraz Il (tRNA, 5S rRNA) oraz polimeraza
mitochondrialna

»wystepowanie w obszarze gendw sekwencji niekodujgcych (intronow) powoduje,
ze pierwotny transkrypt wymaga dalszej obrobki, co jest okreslane dojrzewaniem
MRNA

»odmienny i raczej stochastyczny mechanizm terminacji transkrypcji w wykonaniu
polimerazy Il RNA, zdefiniowane rejony terminacji dla polimerazy | i lll podobnie jak
u bakterii

rkonce &' i 3' transkryptu sg modyfikowane przez dodanie, odpowiednio:
5’ czapeczki (zmodyfikowanego nukleozydu G) i ogona poli-(A)



Transkrypcja: od DNA do RNA — Eukarionty — dojrzewanie RNA

»Podczas transkrypcji kopiowana jest cata sekwencja genu. Powstaje czgsteczka
prekursorowego mRNA (pre-mRNA) zawierajgca zaréwno rejony kodujace (eksony),
jak i niekodujace (introny).

»Przeksztatcenie jej w dojrzate mMRNA odbywa sie w procesie skiadania (splicingu),
polegajgcym na usunieciu sekwencji intronow.

introny
ekson 1 /ekson 2 /em ekson 4
ona O 1 [ 1 [ | 3
3' [T [ [ | 5
Transkrypcja ¢

pre-mRNA“T ) I [ 1 [ [ | 3

<) * sktadanie mRNA (splajsing)

55 I — | ABARAA 5

MRNA

{

Biatko



Transkrypcja: od DNA do RNA — Eukarionty — dojrzewanie RNA

»Czgsteczki pre-mRNA znacznej czesci gendw mogg podlegac réznym sposobom
sktadania. W wyniku tego mechanizmu, zwanego alternatywnym skiadaniem, z
jednego transkryptu mogg powstac rézne czgsteczki mRNA, kodujgce biatka o

odmiennych wiasciwosciach.

introny

ekson 1 /:kson 2 /ekson 3 ekson 4
] ] 3'

DN

Transkrypcja ¢

T

alternatywne sktadanie (alternatywny splajsing)

— T

pre-mRNA 5" [

5 I T ;' 5 13" 5 ] 3'
mRNA 1 mMRNA 2 mRNA 3
Biatko 2 Biatko 3

Biatko 1



Kod genetyczny i jego wiasciwosci

» Kod genetyczny okresla w jaki sposob sekwencja DNA oraz RNA jest ttumaczona
na aminokwasy w procesie translacji. Kodon (3 nukleotydy) = aminokwas

»Trojkowy— trzy kolejne nukleotydy kodujg
pojedynczy aminokwas lub sygnat
zakonczenia translac;ji

»Jednoznaczny- kazdy kodon koduje scisle
okreslony aminokwas lub sygnat zakonczenia
translaciji

»Zdegenerowany— wiekszos¢ aminokwasow
moze byC kodowanych przez rézne kodony
(wyjatkami sg jedynie metionina i tryptofan).

»Niezachodzacy i bezprzecinkowy - kolejne
trojki nukleotydow w sekwencji DNA stanowig
kolejne kodony, pomiedzy ktérymi nie ma
nukleotyddw niekodujgcych

»Uniwersalny i wspolny dla zdecydowanej
wiekszosci organizmow



Translacja: od RNA do biatka - tRNA

»Translacja jest procesem syntezy tancucha polipeptydowego o kolejnosci
aminokwasow odpowiadajgcej kolejnosci kodondw w mRNA

»Synteza tancucha polipeptydowego zachodzi w rybosomach przy udziale
czgsteczek transportujagcego RNA (tRNA)

»RNASs to krotkie, jednoniciowe
RNA o dtugosci 74-95
nukleotydow

»Struktura tRNA pozwala im petnic
role posrednika pomiedzy mRNA a
aminokwasami podczas translaciji.

.
OH . . .
gl miejsce dotgczenia
A \ aminokwasu .
Drozdzowe [ T~ y D 7
tRNAN2 [ gs 3 / g
cl[d S
ul-le J
Gl-[c] S
clfo ‘
| Y] —
CRE |
X 7

L T T T delelal 1] |

5 Kodon dla Ala 3 Antykodon



Translacja: od RNA do biatka - rybosomy

»Rybosomy sg strukturami komorkowymi zbudowanymi z rybosomalnego
RNA (rRNA) i biatek

Rybosom Podjednostki Kwasy nukleinowe Biatka

W 31

23S rRNA 3000 nucleotides

e

5S rRNA 120 nucleotides

Prokariotyczny,

70S

16S rRNA 1700 nucleotides

: 28S rRNA
Eukariotyczny 5000 nucleotides (Wm

5.8S rRNATD 5S rRNA ——
160 nucleotides 120 nucleotides

80S 40S

18S rRNA 2000 nucleotides




Translacja: od RNA do biatka — mechanizm translacji

Inicjacja- Mata podjednostka wigze 5' koniec oraz poszukuje kodonu START (AUG)
na 5 koncu mMRNA, u bakterii tRNA inicjujgce dotacza formylowang metionie (fMet)

Miejsce peptydowe(P)

Duza podjednostka Miejsce

60S akceptorowe (A)
| Met
Kodon START C/E : E site

GRS
[T < I—

L 3 5
|AlUlG] Q-
mRNA

Mata podjednostka
40S

Skanowanie



Translacja: od RNA do biatka — mechanizm translacji

Inicjacja- Mata podjednostka wigze 5' koniec oraz poszukuje kodonu START (AUG)
na 5 koncu mMRNA, u bakterii tRNA inicjujgce dotacza formylowang metionie (fMet)

Elongacja- aminokwasy dodawane do rosngcego polipeptydu, rybosomy
przesuwajg sie do 5’-do-3’ wzdtuz mRNA, 2-15 aminokwasow jest dotgczane do C-
konca na sekunde

Kierunek ruchu rybosomu



Translacja: od RNA do biatka — mechanizm translacji

Inicjacja- Mata podjednostka wigze 5' koniec oraz poszukuje kodonu START (AUG)
na 5 koncu mMRNA, u bakterii tRNA inicjujgce dotacza formylowang metionie (fMet)

Elongacja- aminokwasy dodawane do rosngcego polipeptydu, rybosomy
przesuwajg sie do 5’-do-3’ wzdtuz mRNA, 2-15 aminokwasow jest dotgczane do C-
konca na sekunde

Terminacja — synteza polipeptydu zatrzymuje sie po rozpoznaniu kodonu STOP,
nastepuje uwolnienie rybosomu, polipeptydu oraz mRNA

Czynnik
terminujgc

y W’E[y!’- IAIGIUIGIGIUIUIAIGI
Kodon terminacji

o




Translacja: od RNA do biatka — Polirybosomy

»Polirybosomy umozliwiajg jednoczasowg synteze wielu kopii polipeptydu z pojedynczej
czgsteczki mMRNA

polipeptyd A\
uwolnienie

rybosomu

— Stop
o ~ \
5'— 3' kierunek ruchu /-\/C

uwolnienie
polipeptydu



Translacja: biatka — modyfikacje potranslacyjne

»Biatka mogg podlegac licznym modyfikacjom potranslacyjnym np. modulujgcych ich
aktywnos¢

(a) Ciecie usuwajgce aminokwas (c) Chemiczna modyfikacja
aminokwasow
N | lHE-E-E-E-8-c Seiyna
Met OliPeptyd N-HE-HEl-c
Enzym usuwa fMet Dotaczenie reszty fosforanowe;j
¢ katalizowane przez kinaze biatkowg
Nowy N-koniec BB B-c l
N"f"—C
(b) Ciecie na wiele mniejszych polipeptydow P  Fosforylacja
Biatko
| § s 8 5 S R R R R R R s o n fo
l Ciecia

N 5 5 Jean\l £ § el £ 5 [Nl 5 £ JolN| § B [@
Wiele peptydow



Ekspresja genow — Prokarionty vs Eukarionty - Podsumowanie

Prokarionty

1. Brak jadra. Transkrypcja i translacja zachodzi w tym samym
kompartmencie komorkowym, a translacja moze byc¢

powigzana z transkrypcjq

Bezjadrzasta
komorka —I ,

O

DNA —/ Polimeraza RNA

2. Geny nie s3g podzielone na eksany i introny

Gen

Eukarionty

1. Jadro oddzielone od cytoplazmy btong jgdrowg
Transkrypcja zachodzi w jgdrze, a translacja w cytoplazmie

Komorka z jadrem

o o<

Transkrypcja Translacja

2. Geny podzielone na eksony i introny
Mogg wystepowac geny bez intronéw

Gen
I 1
1] I|I Illl 1 11

Intron Ekson




Ekspresja genow — Prokarionty vs Eukarionty - Podsumowanie

Transkrypcja Prokarionty Eukarionty

1. Polimeraza RNA zbudowana z 4 podjednostek 1. Polimeraza |, Il, Ill oraz mitochondrialna, zbudowane
Z 10 lub wiecej podjednostek.

Polimeraza Il RNA transkrybuje geny kodujgce biatka

2. Pierwotne transkrypty tworzg mRNA; posiadajg 2. Pierwotne transkrypty przechodza proces sktadania
reszte trifosforanowg na 5' koricu oraz brak eksonéw w dojrzate mMRNA; mRNA posiada
modyfikacji na 3' koncu czapeczke na 5' koncu. Poliadenylacja na 3' koncu
Vo= 5 s MM
Translacja
1. tRNA inicjujgce dotgcza formyl metionine(fMet) 1. tRNA inicjujgce dotgcza metionine (Met)
2. mRNA posiada wiele miejsc startu translacji 2. mRNA posiada pojedyncze miejce startu translacji wigzania
przez co mozliwa jest synteza wielu réznych rybosomu, z ktorego powstaje polipeptyd
polipeptydéw
AUG AUG  mRNA LG, TR paaaaa g
5 — — 3 Gen1
Gen1 Gen2
3. Mata podjednostka rybosomu natychmiast wigze 3. Mata podjednoska rybosomu wigze czapeczke, nastepnie
sie to miejsca startu translacji przesuwa sie wzdtuz mRNA to miejsca startu translacji

; o—"
IU y - %G AAAAAA

o—=



Liczba genow u réznych organizmow

‘ Winogrono

N

a- Muszka 14,889
-~ owocowa
‘ E. coli 4,149

1

* Influenza

30,434

http://genomebiology.com/2010/11/5/206
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Liczba gendw u cztowieka

6,700,000

22619
’ ‘22333:
20000 20500 8877

E¥2IMO§Z2 nwouab
BluEMOUD[DUSMYSS LEIS

BYSIMOIZS MOLUOSOWOIYD edep

4

87,983

ejaimojza nwouab ejuemoucizuamyas nmpyaloid siuemoluiez

eqouoys z obauezkeimod nwouab nuolal obazsamuald ajuemodeLz

mouonul s1afipo

obauzafjausb npoy siuesido

6,700000 4 4

100,000 -

90,000 -
80,000
70,000
60,000 -
50,000
40,000 -
30,000 —
20,000 -
10,000 -

1966 1977 1983 1990 1991 1993 1984 1985 1996 2000 2001 2004 2007 2009

1964

httf)://genomebiology.com/2010/11/5/206



INGE— Wyktad 2 — podsumowanie

Materiat genetyczny

I
to przewaznie moze stanowi¢ jest utozony w

jest I
DNA —m“‘c}{g"’a —» | RNA | «——— geny
| kto jest i le odmi
ma strukture oel;edg(;a %Z;am%%giangéan, produkujgce; podlegajgce  Posiadajace
|
pog\'\i'ﬁjnei |
UL rybosomalne ||[matrycowe| |transferowe N
s RNA MRNA {RNA ekspresji strukture
sktadajgce;j sie z | o : N
I asad komplonent okreslaja okrelélaja w procesie u prokariontéw u eukariontéw
fosforanowego -0raz—  azgtowych | | | | \,
il transkrypgiji
A b 5 k antykodon :
tdkich jak rybosoméw || kodony i / prostg zlozong
. : | ]
uryn d z udziatem . i
| (RO eem | translaci|  oisge GG
0 nazwie 0 nazwie - : '
| | polimerazy | operony Ilznktrony
; cytozyna biorg uddziat w RNA L sony
adenina i produkujacej aRNA
guanina uraY:yl-RN A | 5' czapeczke |
| 3' ogon Poli(A)
N biatka

tworzace pary

NS




