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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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Przeptyw 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.

Ekspresja genu kodujgcego funkcjonalne RNA

Ekspresja genu kodujacego biatko
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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.

Replikacja DNA

DNA (przechowuje informacje genetyczne)

Transkrypcja

RNA (stanowi szablon syntezy biatek)

Translacja

Biatka (tworzg struktury i reguluja funkcje organizmoéw)



Przeptyw informacji genetycznej: kodigenetyczny.

Aminokwasy budujace biatka kodowane sg przez grupy ziozone z trzech kolejnych
nukleotydow. Grupy te nazywane sa kodonami.

Kod genetyczny okresla przyporzadkowanie kodonéw do aminokwasoéw.

| Alfabet kwasow nukleinowych: 4 nukleotydy |
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Alfabet biatek: 22 aminokwasy [www.wikipedia.org]




Przeplyw informacji genetycznej: kodigenetycznyAWiasSeiWwestss)

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: kodigenetycznyAWiasSeiWwestss)

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: kodigenetycznyAWiasSeiWwestss)

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]



Przeptyw informacji genetycznej: kodigenetycznyaWiaSCIWese1)

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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[www.khanacademy.org]



Przeptyw informacji genetycznej: kodigenetycznyaWiaSCIWese1)

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: kodigenetycznyaWiaSCIWese1)

Kod genetyczny jest (prawie) uniwersalny i wspélny 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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Organizmy prokariotyczne i 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

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

Eksony (sekwencje kodujace) I

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 sekwencja terminatora.

Promotor

—40 —30 —20 ~10 +1

ii —— AGGCTTTACACTTTATGCTTCCGGCTCGTATGTTGTGTGGAAT| s ii

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



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: transkrypcjaiu eukariontoWwNdojrzewWani ey

U organizmow eukariotycznych powstata w wyniku transkrypcji czagstka RNA zawiera
zarowno kodujace eksony, jak i niekodujgce introny. Dlatego pierwotny transkrypt
wymaga dalszej obrébki, co jest okreslane dojrzewaniem mRNA.

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

Eksony (odcinki kodujace) |




Ekspresja genow: transkrypcjaiu eukariontowaaltenEatyAWiEIsSRI e

Czasteczki pre-mRNA mogq podlegaé¢ réznym sposobom skiadania. W wyniku tego
mechanizmu, zwanego alternatywnym sktadaniem, z jednego transkryptu moga
powsta¢ rézne czasteczki mRNA, kodujace biatka o odmiennych wiasciwosciach.
Przykiadami alternatywnego splicingu moga by¢:

"pominiecie eksonu
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Ekspresja genow: transkrypcjaiu eukariontowaalteynEatyAWiiEIsSRIcu e

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 genéw

~ 20000 gendéw

UWAGA: podane liczby dotycza genéw kodujacych biatka



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 gilownymi elementami s3:

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

"ramie akceptorowe, wigzace aminokwas odpowiadajgcy temu kodonowi.
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[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: translacja (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: translacja (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]
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Genom jest to catkowity material genetyczny organizmu. Obejmuje zaréwno geny i
sekwencje regulatorowe, jak i obszary niekodujace (funkcjonalne i niefunkcjonalne).
Tym samym jest to pojecie szersze od genotypu, czyli zestawy gendéw wptywajacych

na fenotyp organizmu.
DNA Gen
RNA Transkrypt
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Polipeptyd Biatko

Genom




Genomy organizmow eukariotycznych
Catkowite DNA komorek eukariotycznych jest rozdzielone pomiedzy:
"genom jadrowy (u wszystkich eukariontow);
"genom mitochondrialny (u zdecydowanej wigkszosci eukariontéow);

"genom plastydowy (u wszystkich eukariontow fotosyntetyzujacych).

Genhom jadrowy Genom
74/%% mitochondrialny
o 088S
*\7\* 1 }%‘L-x vl /f 0%%%0
g VxS
*;:1_32 ’r’y [T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]



Genomy organizmow eukariotycznych-genomyladrowe

Genom jadrowy eukariotow skiada ze zbioru liniowych chromosomoéw zbudowanych
z chromatyny, czyli kompleksu ztozonego z czastki dwuniciowego DNA i biatek.

Liczba i wielkos¢ chromosoméw s3 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 s diploidalne i zawierajg 23 pary chromosomoéw (w kazdej z
nich jeden chromosom pochodzi od matki, drugi od ojca):

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

Zestaw chromosomoéw komaérki somatycznej

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

=22 autosomy;
"1 chromosom pfci.



Genomy organizmow eukariotycznych:genomyaurowe
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 cziowieka 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 H 350,000,000
3,000 H 300,000,000
2,500 250,000,000
2.000 1 200,000,000
1,500 + L1 ] T 150,000,000
1,000 H M 100,000,000
5001 htﬂjj]:‘-t 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 eukariotycznych
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[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]

EEE ch rol;riizzs%?néw gen%(:rzwmi[al\.l:.b p] I:::rzzt)),: 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 eukariotycznych:
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Liczba chromosoméw nie jest powmzana z wielkoscig genomu

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

Gatunek Liczba ) Rozmiar !Drzybliiorla
chromosomow | genomu [Mbp] | liczba genéw
Drozdze paczkujace [Saccharomyces cerevisiae] @ @ 6100
Nicien [Caenorhabditis elegans] 6 97 19000
uszka owocowka [Drosophila melanogaster] @ 13600
Ryz siewny [Oryza sativa] 12 466 40000
Cztowiek [Homo sapiens] 24 3200 20000
Bezskrzydlak pieszy [Podisma pedestris] 11 16500 ?




Genomy organizmow eukariotycznych:genomylaurowe
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Liczba genéw nie musi by¢ powigzana ze ztozonoscig organizmu

F. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]

Gatunek Liczba ) Rozmiar !Drzybliiorla
chromosomow | genomu [Mbp] | liczba genéw
Drozdze paczkujace [Saccharomyges cerevisiae] 8 12,1 6100
Nicien [Caenorhabditis elegans] 6 97
uszka owocowka [Drosophila melanogaster] 4 180
Ryz siewny [Oryza sativa] 12 466 40000
Cztowiek [Homo sapiens] 24 3200 20000
Bezskrzydlak pieszy [Podisma pedestris] 11 16500 ?




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

Gatunek Liczba ) Rozmiar !Drzybliiorla
chromosomow | genomu [Mbp] | liczba genéw
Drozdze paczkujace [Sacchargmyces cerevisiae] 8 12,1 6100
Nicien [Caenorhabditis elegans] 6 97 19000
Muszka owocowka [Drosophi§a melanogaster] 4 180 13600
Ryz siewny [Oryza sativa] I 12 466 40000
Cztowiek [Homo sapiens] ® 24 20000
Bezskrzydlak pieszy [Podisma pedestris] 11 ?




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

0 10 1
Wielko

Gatunek Liczba ) Rozmiar !Drzybliiorla
chromosomow | genomu [Mbp] | liczba genéw

sD.roidie paczkujace [Sacchargmyces cerevisiae] 8 @

Nicien [Caenorhabditis elegans] 6 97 19000

Muszka owocowka [Drosophi§a melanogaster] 4 180 13600

Ryz siewny [Oryza sativa] I 12 466 40000

Cztowiek [Homo sapiens] ] 24

Bezskrzydlak pieszy [Podisma pedestris] 11 16500 ?




Genomy organizmow eukariotycznych:genomyladrowe

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

| | Iﬁ | I 1 | | l_‘] I‘ 1 EI ‘.I | HI I | 1 | 1 | | | I

0 10 20 30 40 50 kb

Obszary kodujace

Drozdze: genom o rozmiarze 12,1 Mbp, okoto 6000 genéw

50 kb

0 10 20 30 Obszary niekodujace

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




Genomy organizmow eukariotycznychi:genomyioraanellienicIeisd

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 cztowieka Cytb — 12S rRNA
ND6 g W, 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.



Uczenie maszynowe w bioinformatyce

Wyktad 2: ,,omy” i ,,omiki”

Tymon Rubel

Zaktad Elektroniki Jadrowej i Medycznej
Instytut Radioelektroniki i Technik Multimedialnych PW




Ekspresja genomu

Kazda komoérka organizmu wielokomoérkowego posiada wiasng kopie genomu.

W ramach jednego organizmu kopie genomu wszystkich komoérek s3 identyczne...




Ekspresja genomu

Ekspresja genéw podlega ztozonym procesom regulacji, zachodzacym na wielu
poziomach w sposéb zalezny od fazy cyklu komérkowego i wpltywu czynnikéw
zewnetrznych. Dlatego tez badanie genomu nie jest wystarczajace do petnego
zrozumienia mechanizméw, w ramach ktérych ekspresja zawartej w nim informacji
kieruje metabolizmem komérek i rozwojem catego organizmu.

= Regulacja dostepnosci promotoréw genéw
= Modyfikacje struktury chromatyny

= Wzmacnianie i wyciszanie transkrypcji

* Dostepnosé czynnikow transkrypcyjnych

= Alternatywne skiadanie transkryptéw

= Réznice w efektywnosci transportu v
= Réznice w szybkosci degradacji MRNA
= Zjawisko interferencji RNA

TRANSKRYPCJA

= Degradacja

= Modyfikacje struktury

= Modyfikacje chemiczne

= Tworzenie komplekséw biatkowych

BIALKO] * ...

TRANSLACIA
tRNA

= Réznice w tempie translacji

= Dostepnosé rybosomow

= Aktywnos¢ czynnikow translacyjnych

= Czas transportu do miejsc dziatania biatek

Rybosom




Ekspresja genomu: transkryptom; proteomimetaiiomn

Transkryptom:

"w szerokim znaczeniu: catkowity zbior czagsteczek mRNA (transkryptéw) mogacych
powstac¢ na skutek transkrypcji genomu organizmu;

"w_wezszym znaczeniu: zbioér czgsteczek mRNA obecnych w okreslonej chwili
czasowej w danej komorce (grupie komorek, tkance, ...).
Genom

DNA Gen
RNA Transkrypt Transkryptom

!

!

Polipeptyd Biatko Proteom



Ekspresja genomu: transkryptom; proteomimetaiiomn

Proteom:

"w szerokim znaczeniu: catkowity zbior biatek kodowanych przez genom organizmu
wraz z ich mozliwymi modyfikacjami;

"W wezszym znaczeniu: zbiér biatek i ich zmodyfikowanych form wystepujacych w
danym czasie w konkretnej komaérce (grupie komérek, tkance, ...)
Genom

DNA Gen
RNA Transkrypt Transkryptom

!

!

Polipeptyd Biatko Proteom



Ekspresja genomu: transkryptom, proteomismetaiion

Réznica pomiedzy alternatywnymi znaczeniami obu tych poje¢ wynika z faktu, ze w
przeciwienstwie do genomu, transkryptom i proteom sg tworami dynamicznymi. Ich
chwilowe skiady nie tylko réznig sie pomiedzy komérkami tego samego organizmu,
ale réwniez zmieniajg si¢ w czasie, w zaleznosci od fazy rozwoju, czynnikéw
srodowiskowych i oddziatywan z innymi komérkami. Sq one réwniez silnie zalezne
od metabolomu komérki, czyli ogétu wystepujacych w niej metabolitow.

i

Transkrypt Transkryptom

Polipeptyd Biatko Proteom

Genom

1




Nauki ,,omiczne”

Genomika, transkryptomika i proteomika sa komplementarnymi dziedzinami biologii
molekularnej, badajagcymi rézne aspekty mechanizmu, w ramach ktérego statyczna
informacja zawarta w sekwencji nukleotydéw genomu jest — w sposéb zalezny od
»potrzeb” komoérki — odczytywana i zamieniana na zbiér biatek tworzacych proteom.

W potaczeniu z metabolomika stanowig one podstawe tzw. biologii systemoéw, czyli
kompleksowego podejscia do opisu funkcjonowania komoérki i organizmu jako sieci
powigzanych ze sobg procesow, sterowanych przez aktywnie dziatajgce czastki.

[idr.sagepub.com]
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Genomika jest dziedzing wiedzy zajmujacq sie analiza genoméw organizmoéw. Jej
gtownym celem jest poznanie kompletnej sekwencji genomu, okreslenie miejsc
wystepowania i funkcji jego elementéw (np. genéw, sekwencji regulatorowych) oraz
badanie wystepujacych pomiedzy nimi zaleznosci. Istothnym jej elementem jest
rowniez sledzenie zmian jakim genomy podlegaja w czasie.
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Transkryptomika

Transktypromika bada transkryptomy organizméw w sposoéb jakosciowy i iloSciowy.
Oznacza to, ze zajmuje si¢ ona nie tylko ustalaniem, ktére geny ulegaja ekspresji w
danym typie komoérek, ale rowniez okreslaniem, w jaki ekspresja tych genéw zmienia
sie w czasie lub pod wptywem réznorodnych czynnikéw zewnetrznych.
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Proteomika




Proteomika jest dziedzing biologii molekularnej skupiajgca sie¢ na badaniu zbioréw
biatek (wraz z ich mozliwymi modyfikacjami potranslacyjnymi) obecnych w réznych
typach komoérek, tkanek lub organéw. Podobnie jak w transkryptomice, rowniez tutaj
analizy moga mie¢ zaréwno charakter jakosciowy, jak i ilosciowy. Waznym obiektem
zainteresowania proteomiki sg tez interakcje zachodzace miedzy biatkami.
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