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Dimensioni del genoma (numero di paia di nucleotidi per genoma aploide)

La lunghezza del DNA di una
cellula umana ¢ di circa
(il DNA di E.coli é

Il materiale genetico eucariotico e
suddiviso in cromosomi, il cui
numero diploide ¢ tipico di
ciascuna specie.




Normal Chromosome Number in
Some Organisms*

Bacteria Honeybee (female)
Fruit fly 8 Fox

Red clover 14 Cat

Garden pea 14 Mouse

Yeast 16 Rat

Maize (corn) 20 Rabbit

Frog 26 Human

Hydra 30 Chicken

*The diploid chromosome number is given for all eukaryotes except yeast.

"This is the haploid chromosome number for the yeast Saccharomyces cerevisiae. Wild yeast
strains generally have eight (octoploid) or more sets of these chromosomes.




Ogni cromosoma ¢ una singola molecola
di '~ a doppia elica, contenente
un insieme caratteristico di geni,

uno dei piu piccoli cromosomi umani é
lungo ~ (~15 volte maggiore
del DNA di E.coli);

le molecole di DNA dei 24 cromosomi
umani (22+X+Y) hanno una lunghezza
che varia fino a volte.




E'la che
determina o influenza un singolo
carattere o fenotipo

(proprieta visibile). La sua definizione molecolare é:
la che codifica
una catena polipeptidica o gli

RNA stabili (tRNA e rRNA).




Il DNA e costituito da:
1. geni strutturali
2. sequenze regolative




codificano i polipeptidi o un RNA stabile.

indicano l'inizio e la fine dei geni strutturali,

sono i punti di partenza per la replicazione,

partecipano all'avvio o al blocco della trascrizione dei geni
strutturali.




hanno solitamente un cromosoma per cellula,

oghi cromosoma contiene, di horma, solo una copia di un dato gene

(solo quelli per gli rRNA sono ripetuti diverse volte).




Il DNA degli , piu complesso di quello dei procarioti,
contiene molte sequenze di basi ripetute.

Esempi:




Esse permettono di avere livelli elevati di trascritti altamente
hecessari, es.:

(spesso sono centinaia di copie),

(sono fino a migliaia di copie),

(formano la cromatina assieme al DNA).




Gli sono i Segmenti
codificanti di un gene,

gli sono le sequenze
trascritte, ma non tradotte;

quindi, la maggior parte dei geni
sono di introni ed
esoni.

I geni eucariotici sono quindi
definiti
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j Passaggio 3: traduzione
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Molti esoni codificano strutturalmente e funzionalmente
distinte delle proteine (es. I'esone centrale della B-globina);

Sequenze intercalate
__——[Introni) —

“'—-.

240 120 500 " 550 Coppie di basl
Gene della B-globina

un singolo puo codificare un intero di una proteina;
la degli introni non e stata ancora ben compresa,

el sono una famiglia di geni che sembra non abbia introni.




Il suo gene contiene 8 esoni inframmezzati da 7 introni.

e del'ovdbuming 700 bp
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Il DNA genomico si appaia allmRNA lungo gli esoni, mentre
gli introni vengono esclusi e formano le cosiddette

DMNA a doppio
filamento

Filamento di DNA spostato

Sequeanza
_—— intercalata
= [introne)

Filamento di _ e R M,
DMA spostato i ¥

DMNA a doppio
filamento




Gene della B-globina

Trascriziores,
formazicona del cappeaelio,
aggiurnta di polidad

Cappello—— (A)

Trascritto primario

\LGiuanﬂnc

mBRENA della B-globina

Cappello —




Il trascritto primario eucariotico ( ) contiene introni ed
esoni;

_Sﬁpdi Sito di
giunzione 5’ giunzione 3’

e SECEE Tratto FE :
~ | di pirimidina ﬁa

T S T Y N

Introne

le sequenze intercalate ( ) nel trascritto primario vengono
tagliate e le sequenze che codificano (~=°11') sono legate
simultaneamente da grandi complessi chiamati

(to splice = giuntare).







E il dei cromosomi eucariotici,

é costituita da DNA associato a istoni ed altre proteine,

nell'interfase e riempie la maggior parte del nucleo,

nella divisione nucleare nei cromosomi compatti.




Le proteine che legano il DNA rientrano in due
classi:

La classe principale, gli comprende 5
tipi di proteine basiche (da 11 a 21 Kd):

(€ associato al DNA di collegamento),

(due copie di ciascuno
formano la struttura nucleosomiale),

la seconda classe e costituita da un gruppo
molto piu eterogeneo di proteine chiamate




Types and Properties of Histones

Content of basic
Number of amino acids
Molecular amino acid (% of total)
Histone weight residues Lys Arg

H1* 21,130 223 29.5 1.3
H2A* 13,960 129 10.9 9.3
H2B* 13,774 128 16.0 6.4
H3 15,273 135 9.6 13:3
H4 11,236 102 10.8 13.7

*The sizes of these histones vary somewhat from species to species. The numbers given here are
for bovine histones.




Le proteine non istoniche sono sul DNA di
collegamento (DNA linker) e possono
essere suddivise in:

ed altri enzimi nucleari,

proteine con funzione di

proteine di vario tipo.

DA di
gamen

Forma di cromatina
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I cromosomi contengono in  quantita
approssimativamente uguale,

sali o acidi diluiti gli istoni dal DNA,

gli istoni subiscono post-traduzionali di alcune
catene laterali.




Le modificazioni covalenti reversibili

influenzano il
compattamento del DNA e la disponibilita ad essere
replicato e trascritto;

infatti, esse la carica elettrica, la forma ed altre
proprieta degli istoni.




Histone core Linker DNA
of nucleosome of nucleosome

Al microscopio elettronico le fibre di cromatina hanno un
andamento regolare a “collana”, con una “perla” ( ) ogni
200 coppie di basi.




Essa e costituita da unita ripetitive:

oghuno contiene

due nucleosomi adiacenti sono collegati da
contribuisce alla flessibilita della fibra.

Histone core Linker DNA
of nucleosome of nucleosome




DNA linker _

“ DNA linker

Il DNA del nucleo ( ) si avvolge intorno al centro

proteico del nucleosoma (contenente ciascuno due copie di H2A,
H2B, H3 e H4);

la dei nucleosomi lungo il DNA definisce un'unita
ripetitiva.




La spaziatura dei nucleosomi é
formata da circa coppie
di basi, di cui sono legate
strettamente  attorno adl

nucleo istonico e le rimanenti
collegano i nucleosomi (DNA
linker).

Gli istoni occupano il
centro del nucleosoma; i dimeri

si  trovano ad
entrambe le due estremitd del
tetramero




L'istone in singola copia, si
associa al DNA di collegamento
aiutando la formazione di
strutture di ordine superiore.

Ottamero
di istoni

Gli istoni

ed (in duplice copia)
formano una struttura
nucleosomiale.




Viene rilasciato dai nucleosomi, quando il DNA
linker viene degradato dalle , ottenendo il
del nucleosoma,

e al suo esterno, al DNA linker
ed interagisce con le subunita del nucleo,

éin copia,

viene appena prima della mitosi; fa da
ponte tra nucleosomi diversi.

Forma di cromatina
a =filo di perlines

Particelle
centrali

mu

Digestione

\
Distanza tra tagli =

200 bp

ne

non istoniche




Peso
Numero i UEP*
Istone di residui molecolare % Arg % Lys (x10-% anni)

(kD)

H1 P03 23,0 1 29 8
H2A 129 14,0 9 11 60
H2B 125 13,8 6 16 60
H3 135 153 13 10 330
H4 102 11,3 14 11 600

* Unita di Periodo Evoluzionistico: il tempo necessario alla sequenza ammi-
noacidica di una proteina per cambiare dell’1% dopo che due specie si sono
staccate (paragrafo 6.3B).




La formazione del nucleosoma rappresenta il primo stadio nella
condensazione del DNA;

il grado di compattamento del nucleosoma € circa

Histone core Linker DNA
of nucleosome of nucleosome




I nucleosomi si dispongono ad
(6 nucleosomi per giro
dell'elica),

la fibra fornisce al DNA una
compattezza di circa

36 nm




Impacchettamento dei nucleosomi nella fibra Immagine al M.E. della struttura




I livelli di organizzazione di un
cromosoma eucariotico;

essi sono avvolgimenti, che si
sovrappongono ad avvolgimenti gia

presenti,

probabilmente, una serie di
stabilizza le strutture
di ordine superiore ai nucleosomi.

Due cromatidi
{costituiti
ciascuno da 10
avvolgimenti)

LIn avvolgimento
(30 rosette)

Una rosetta
(B anse)

Un'ansa
(circa 75 000 bp)

TFibra di 30 nm

Cromatina [/
«a collanas» |}

Impalcatura
nucleare




matrice nucleare

doppia elica di DNA nucleosoma

10 nm f”%

L cromosoma

molecole —
di istoni

146 bp

nucleosoma







\

E organizzato, ha una struttura terziaria molto
compatta,

il DNA di E.coli ha una molecola a doppia elica circolare,

la cellula € lunga circa , il suo DNA é di mm,

é compattato in una struttura chiamata , che occupa
un‘ampia frazione del volume della cellula.




I| DNA e circondato da membrana nucleare,

pare esistere una che organizza il cromosoma in una
serie di regioni ad ansa;

proteine (tipo istoni) sono in abbondanza, si legano e si
dissociano dal DNA nell'arco di pochi minuti, quindi manca una
struttura stabile e regolare,

la é dovuta dalla necessita di accesso rapido
all'informazione genetica.










Essa é semiconservativa,

€ continua su un filamento e
discontinua sull'altro,

necessita del primer,

é catalizzata da alcune DNA
polimerasi.




DMNA
polimerasi

Primosoma —

Filamento
guida

Direzione del movimento
dellg forcella

Innesco di BNA

‘ i — DNA

g polimerasi

T
%

Filamento — &
ritardato

o
)




Daughter

strands

Parent
strand

La replicazione negli eucarioti procede
bidirezionalmente, a partire da origini

multiple che distano da a
coppie di basi tra loro,

I'impiego di permette
una replicazione rapida dellintero DNA
eucariotico, che e molto grande.




, espandendosi, si fondono a formare le molecole figlie;

un cromosoma di lievito contiene circa 400 siti d'inizio.

Siti di inizio

O A
parentale

replicazione

Filamento
I A S — e
—t I

J Continuazione neo-

l Inizic della

della replicazione sintetizzato

=
Z—




Proteine

Sintesi non istoniche

proteica
\ Eolrmazllone : MNucleosomi Nucleosomi
ei nucleasomi PR maturi

Distacco Braccio a
delle proteine replicazione
in avanti

H1

DA Maturazione del nucleosomi
neosintetizzato

5 —40 kb

MNucleosomi
maturi
Nucleosoma

FICURA 28.17 =l immaturo
Modello della replicazione della cromati-

na. | nuclecsomi del DMNA parentale si dissocia- ! L FEEE :

no all’avvicinarsi della forcella replicativa e si B 5 Eergl?g;%iine
riformano sulle molecole figlie neosintetizzate. 3 all'indietro
5i sa poco di questo processo; & noto comun-

que che vi sono impiegati istoni sia vecchi sia

nuovi. La struttura cromatinica giunge a matu-

razione lentamente: I'organizzazione completa

sembira stabilirsi solo dopo che molte kilobasi

Sono utilizzati sia vecchi sia nuovi,

la struttura cromatinica matura

i nucleosomi maturi sono formati a di distanza dalla forcella in
movimento.




L'apparato replicativo procede attraverso la struttura nucleosomiale che deve
essere nelle molecole figlie del DNA,

per questo motivo, la velocita della forcella replicativa e circa volte piu
bassa negli eucarioti rispetto ai procarioti;

istoni vecchi e nuovi sono in entrambi i filamenti figli.




Negli ottameri dei filamenti figli (costituiti da istoni vecchi e nuovi) i
tetrameri e i dimeri tendono a rimanere intatti,

il rimescolamento é quindi del tutto casuale;

un tipico cromosoma di mammifero contiene approssimativamente paia
di basi,

in ognuno le sono parecchie migliaia.




Sono presenfi diverse DNA polimerasi:
replicano il DNA cromosomiale,

ripara il DNA e si dissocia dallo stampo, dopo ogni inserimento
di nucleotide,

replica il DNA mitocondriale.




Mitocon
drio

Si

no

no

no

Rep.
filamento
lento

Riparaz.

DNA

Rep.
DNA
mit.

Rep.
filamento
guida

4

4

2

2-5

0.5
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moderata

bassa

elevata

bassa

elevata

moderata

bassa

elevata

elevata

elevata

bassa

elevata

elevata

bassa

moderata

elevata

bassa

bassa

elevata

elevata

bassa

bassa

elevata

elevata

Proliferating Cell Nuclear Antigen (PCNA).




La polimerasi o ha in una sua subunita;

la polimerasi ~ richiede una proteina a giun‘riva chiamata
% roliferating Cell Nuclear
Antigen, PCNA),

il_suo ruolo ricorda quello della subunita ' della DNA polim. ITT di
E.coli: aumenta notevolmente la della polimerasi,

probabilmente € la del filamento guida.







Nucleo

| |
rascritto |
primario |
|
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P, Proteina .
S nascente Proteina
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PROCARIOTE EUCARIOTE
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La separazione spaziale e temporale della trascrizione e della

traduzione consente agli eucarioti di regolare I'espressione genica
in modo molto piu fine e coordinato.

60




Essa € un processo complesso,

c'e una hetta tra cio che deve e non deve essere
trascritto;

in modo preciso durante lo sviluppo,

vi partecipano diverse oghuna con
una funzione specializzata.




Nucleo

Pre-rRNA
(escluso il 5S)

Nucleo

Pre-mRNA, piccoli
SNRNA

Nucleo

Pre-tRNA, rRNA 55,
altri piccoli RNA

Mitocondrio

Mitocondriale

Cloroplasto

Di cloroplasto




trascrive i principali geni ribosomiali,

trascrive i geni strutturali ed alcuni geni per i
piccoli RNA,

trascrive i geni dei piccoli RNA;

ciascuna di esse richiede propri fattori di trascrizione.




—= Sito di inizio

della trascrizions
B globina _ : ; - e :

G0

SV40, precoce : I] I ﬂi

Ottamero

Timidina
chinasi

lstone H2B _l ; I l

-160 -140 -120 -100 -80 -60 -40 -20
| | I I I | | |




-10

DNA stam pb __- e

Regione — 35 Pribnow

box Avvio
dell'lRNA

Sito promotore procariotico

- +1

DNA stampo  [GGNeAATeR wa R

Regione CAAT Regione TATA s
(Talvolta presente) (Hogness box) Avvio

dell'RNA

Sito promotore eucariotico

La trascrizione dei geni eucariotici e inoltre stimolata anche da sequenze
incrementatrici ( ) che possono essere situate in regioni molto
distanti dal sito d'inizio.
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Tutti gli enzimi richiedono fattori proteici aggiuntivi (
), per potersi legare ai promotori ed iniziare la
trascrizione,

questi fattori hanno quindi un ruolo fondamentale nel determinare
la di questo processo.




Sito di inizio
del'mRNA

. 25 |
L aananada C TATA
o X box

TATA bax Sito di inizio K ‘. /
5 ﬁj della trascrizione Due o plu sequenze
? Sty | ¥ di attivazione a monte

La regione € hecessaria ma non
sufficiente per funzionare come promotore. Molti
promotori di eucarioti contengono infatti una

e una in particolare e quasi
sempre presente nei geni costitutivi.

) I fattori di trascrizione sono necessari all'inizio

Q della ftrascrizione da parte delle RNA polimerasi.

N Iﬁ Ad es. vi sono almeno sette (D, A,B,E, F, H,

e @ﬁ@ J) che legano la TATAbox e formano un complesso
con la RNA polimerasi II chiamato




Le sequenze enhancer influenzano ! I'attivita di molti
promotori eucariotici, ma soho promotori,

non e imFor‘ranTe la loro distanza e l'orientamento rispetto al sito di
inizio della trascrizione,

possono a monte, a valle, o anche all'interno del gene
trascritto,

esse sono efficaci sia che si trovino sul . sia su
quello che )

ad esse diversi fattori di trascrizione ed altre proteine.




Esse hanno, ad esempio, un ruolo fondamentale nella mediazione degli
ormoni steroidei come i (che aumentano la
gluconeogenesi e la sintesi del glicogeno). l'ormone si lega ad un
recettore proteico solubile.

Gene
inattivo
e CC Bl [Tl

b Y . -
Sequenza Promotore Sito di inizio
enhancer

T
8 e
— (o)
~ - !
|l.r' R T

Complesso
ormone-recettore

Y

5 ] L,
e e Promotore Sintesi dell’'mRNA
Sequenza -
enhancer _
attivata

riconosce sequenze enhancer mettendole in grado di

stimolare la trascrizione di geni che rispondono a questi ormoni.
L di queste sequenze richiede proteine che sono espresse in
alcune cellule.




La formazione di mediata da proteine regolatrici, pone le
proteine della sequenza enhancer vicine a quelle della regione del
promotore,

gli enhancer agiscono da per la costruzione di

complessi d'inizio per e permette loro di
accedere a geni specifici;

i fattori di trascrizione e le altre proteine che si legano a queste
sequenze possono essere considerati che aprono in
modo cooperativo , permettendo

di accedere a geni specifici.




La RNA polimerasi II eucariotica
normalmente continua a frascrivere
la fine del gene,

cosi, attraversa uno o piu segnali che si
trovano oltre l'estremita 3’ della regione
codificante;

il pre-mRNA, che porta anchesso il
segnale, viene scisso da una speciale

DNA
. A T A A A S
BT 7 AT T T

Trascrizione

mRNA b
A A U A A A
5 3
L'endonucleasi
| riconosce AAUAAA
| efaglia 'mRNA
a una distanza

da11a30
nucleotidi da esso

Taglio

\
A A UAAAE
5 3

Coda di poli (A) aggiunta -
| della poli (A) polimerasi
'

A AUAAABEAAAAAAAAA
5' 3

Coda di poli (A)
(circa 200 residui)




RNA polymerase
Template DNA -

.

Cap RNA

(a) riconosce le
Enzyme sequenze segnale, stimola la
complex scissione e la regolazione della

lunghezza della coda di poli(A):

5' WM IAAUARA]

viene scisso in unha

posiziong cc?e Ad,iAS(rﬁAAAI\O-BO

(b) endonuclease hucleotidi o} in
S direzione 3',

Y —v- v g ) § (G una speciale
sintetizza una coda di poli(A)

ATP lunga circa 200 basi, a partire

(c) polyadenylate Ny pp. dal sito di scissione.

polymerase

5' e msuaaar— - AAA(A), —OH(3')




Negli eucarioti, I'mRNA viene prodotto nel nucleo e deve essere
nel citosol per la traduzione;

deve subire il processo di

che avvengono mentre I'mRNA é




Estremita 5" dell'mRMNA

7-Metilguanosina Fonte
trifosfato

O — (CHs 0 H)

M7 GRPPNMNM) N —— AAAAAA » = « AAA-OH
Cappuccio 57




7—1\-‘Iethy]—
guanosine

La 7-metilguanosina viene unita
allestremita 5 di quasi tutti gli
mMRNA eucariotici,

. Sometimes
methylated

assieme ai primi 2 nucleotidi della
catena costituisce il (CAP).

Sometimes
methylated




5" End of RNA
with triphosphate group

vBa
pppNp

phosphohydrolase

N

pp

guanylyltransferase Il cap serve al

dellmRNA sul ribosoma per la
traduzione e probabilmente
confribuisce a

( adoMet 'mRNA  dalla degradazione
4

enzimatica.

guanine-7-methyltransferase

adoHcy

m’GpppNp

adoMet
2'-O-methyltransferase C
I3 adoHcy

m’GpppmNp

5" End of RNA with cap




Ovalbumin gene
7,700 bp

5 6
E F

Transcription and
9" ¢apping Extra RNA

5 6 7\

Primary . N .
transcript 5 3

Cap

Splicing, cleavage,
and polyadenylation

Seven introns Extra RNA

Rt L123456
ature .

mRNA

|- AAAA),

1,872
nucleotides




cappuccio

Sequenza
nucleotidica

Coda di
poliA

La struttura di un mRNA eucariotico
maturo € ottenuto dopo i seguenti
riarrangiamenti:

(all'estremita 3'),

(all'estremita 5').







La traduzione dellmRNA in proteina negli eucarioti e
sostanzialmente che nei procarioti,

l'inizio & pero piu complesso e richiede

e piu importante.




I ribosomi eucariotici sono
costituti da una subunita

e una associate a
formare un grande complesso

L'RNA

allRNA
cosi come il = e il
sono la controparte del l

e omologo

dei procarioti, 508
(1,8 milioni di dalton)

. S rRNA 55
dei procarioti. !

rRNA 23§
+
34 polipeptidi

e del

2,8 milioni
| di dalton

(1,0 milioni di dalton)

|

tRNA 16S
+

21 polipeptidi

4,0 milioni
di dalton

[\

Subunita
ribosomali

605 405
(2,7 milionj di dalton) (1,3 milioni di dalton)

|

TRNA 58 RNA 188
+ +
TRNA 5,85 ~30 polipeptidi
+
rRNA 285
+
~40 polipeptidi




Fattore procariotico Fattore eucariotico  Funzione
et sl B o e SN S

Fattori di inizio
IFl }
IF2 elF2 ‘ Coinvolti nella formazione del complesso
IF3 elF3, elF4C diinizio
CBPI Coinvolti nel legame del cappuccio
elF4A, elF4B, eIF4F Coinvolto nella ricerca del primo AUG
elF5 Aiuta nella dissociazione di ¢[F2, e]F3, el F4C

orta MET-tRNA elF6 Aiuta nella dissociazione della subunita 605

dai ribosomi inattivi

Il fattore di inizio
alla subunita ribosomiale 40S.

Fattor1 di allungamento

FF-Tu eEFlot Rifornimento di aminoacil tRNA

degli eucarioti media la traslocazione s
al ribosomi

guidata dall’ATP in modo molto simile | :
all dei procarioti. EF-Ts eEF1By Aiuta nel riciclo de! fattore precedente
EF-G eEF) B Fattore di traslocazione
Fattori di rilascio
RFI eRF
RF2 . [ Rilascio della catena polipeptidica
RF3 ) completa




Protein Factors Required for Initiation of Translation in Bacterial
and Eukaryotic Cells

Bacterial

Factor

Function

IF-1
IF-2
IF-3

Eukaryotic

Prevents premature binding of tRNAs to A site
Facilitates binding of fMet-tRNA™=! to 30S ribosomal subunit

Binds to 30S subunit; prevents premature association of 50S
subunit; enhances specificity of P site for fMet-tRNAME=!

Factor*

Function

elF2

elFZB, elF3
elF4A

Facilitates binding of initiating Met-tRNAY=t to0 40S
ribosomal subunit

First factors to bind 40S subunit; facilitate subsequent steps
RMNA helicase activity removes secondary structure in the
MRMNA to permit binding to 40S subunit; part of
the elFAF complex
Binds to mRMNA; facilitates scanning of mRNA to locate
the first AUG
Binds to the 5" cap of mRNA; part of the elFA4F complex
Binds to elF4E and to poly(A) binding protein (PAB);
part of the elF4F complex
Promotes dissociation of several other initiation factors from
40S subunit as a prelude to association of 60S subunit
to form 0S5 initiation complex
Facilitates dissociation of inactive 80S ribosome into
40S and 60S subunits

*The prefix "e” identifies these as eukaryotic factors.




40S Ribosomal subunit

3/’ poly(A) tail

g_/) %A(AJH_
cIF4E q—/\_{DAB

elF4G
3’ Untranslated
region

L'inizio richiede = (alcune multimeriche) invece delle sole ~ necessarie nei
procarioti; sono coinvolte anche proteine che legano il cap (

alcuni fattori d'inizio si legano alle subunita ribosomiali, altri al’mRNA,

il fattore d'inizio , un complesso di proteine, riconosce la struttura a cappuccio
dell'estremita 5’ del'mRNA e vi si lega.




~AUGAUUC-80V--AGU--GGU--AGA--GCU--GUA--UGA-




Monasoma
inattivo

Subunita
ribosomale 605

Complesso
elF6—80S

Subunita
ribasomale 405

Complesso
ribosomale 435

CBPI
alF48

FIGURA Z8.35

Inizie della traduzione negli eucarioti.
Le differenze principali rispetto alla traduziaond
procariotica sono relative alle proteine che le-
gano il cappuccio (CPBI) ed elF4F (CPBI)

e alla ricerca del primo AUG.
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il principale fattore d'inizio, forma un complesso con il primo tRNA,

esso viene alla fine riciclato tramite uno scambio ciclico , chiamato
(che richiede il fattore );

il codon di inizio &




L'mRNA viene correttamente sulla subunita tramite il
cappuccio in 9/,

la subunita ribosomiale 40S lungo 'mRNA fino al primo (la

metionina non € formilata),

sono rilasciati i fattori di inizio, viene ad aggiungersi la subunita 60S ed
la traduzione.




~AUGAUUC-80V--AGU--GGU--AGA--GCU--GUA--UGA-




~AUGAUUC-80V--AGU--GGU--AGA--GCU--GUA--UGA-




-AUG--UUC--CUU--. PU--GUA--UGA-




-AUG--UUC--CUU--AGU--.




-AUG--UUC--CUU--AGU--.




L'allungamento della catena appare nei procarioti ed eucarioti,

negli eucarioti vi sono due fattori di allungamento e )

(corrispondenti a e ) ed un fattore per la traslocazione
(corrispondente a );

la terminazione necessita di un solo fattore:

esso riconosce tutti e tre i codoni di arresto:




Negli eucarioti puo avvenire a livello dell’ mediante:

il degli mMRNA da parte di specifiche proteine ed il
rilascio quando essi siano richiesti,

di alcuni altri mRNA;

dei vari fattori d'inizio pare un metodo generale per la
regolazione della traduzione negli eucarioti (- : la sintesi della
nei reticolociti di mammifero).




Inibitore controllato
dalleme:
chinasi inatfiva

Eme -~ ATP

CTPH ' ~——=Inizio della
attiva - ; ™, (fraduzione

e e

Complesso ADP

stabile

Se i livelli di eme diminuiscono, , sotto controllo dell'eme,
e fosforila ,

cio blocca l'ulteriore traduzione, questo fattore in un
complesso stabile con ,

quando i livelli di eme sono adeguati, ed [ é
disponibile per l'inizio della traduzione.







Essa afferma che "“tutti gli organismi e tutte le cellule che li
costituiscono sono derivati da una cellula progenitrice in
seqguito ad una evoluzione per selezione naturale”,

cio richiede la presenza di processi essenziali:

il verificarsi di una (mutazione) casuale
nell'informazine genetica, trasmessa da un individuo ai suoi
discendenti,

una che favorisce quellinformazione genetica variata
che aiuta chi la possiede a sopravvivere ed a propagarsi;

e un principio fondamentale per descrivere
scientificamente la grande varieta degli organismi viventi.




» la terra era un luogo ricco di
eruzioni vulcaniche, lampi, piogge torrenziali,

O, libero e non era presente lo strato di
ozoho che assorbisse le radiazioni UV del sole;

in queste condizioni, era ricca di
(oltre che di H,O, CH,, NH;, H,, ecc.) e
lontana dall'equilibrio chimico.




HCHO formaldeide
HCOOH acido formico
HCN acido cianidrico

CH3;COOH acido acetico
\ .
scarica
elettrica NH;CHzCOOH glicina
CH_—,{;"HCOOH acido lattico

OH

NH,CHCOOH alanina

|

CHs;
I'I\IH — CH;COOH sarcosina
B, "
NH-;,_—ﬁ — NH; urea

0

NH;CHCOOH acido aspartico

calore COOH

Scaldando miscele di gas come in
presenza di scariche di energia e radiazioni UV, questi reagiscono
formando amminoacidi, zuccheri, purine
e pirimidine necessarie per formare i hucleotidi.




Carbossilico

Pirofosforico Iimminico
idifosforico)

Sulfidrilico

La presenza di
in una molecola molto
L grande, aumenta la versatilita di quella
HZD o« o . \
molecola che acquisisce proprieta
chimiche non possibili per i composti
semplici.

Condensazione Idrolisi
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mediante opportune reazioni chimiche, si puo
unire ad un altro, formando un mentre

Si possono unire insieme mediante un

la ripetizione di queste reazioni porta a noti

rispettivamente come polipeptidi (

) e polinucleotidi, sotto forma di acidi ribonucleotidici
( ) e deossiribonucleotidici ( ).




tra
consente a una macromolecola di
dirigendo la costruzione di una a partire da unita
complementari semplici.




hanno limitate capacita catalitiche, ma possono
dare origine a della loro sequenza;

ﬁ
=Y T iy
e & 8

questa capacita dipende dall’ delle
subunita nucleotidiche, che permette ad un polinucleotide di agire
per la formazione di un nuovo filamento.

passaggio 1 passaggio 2
UHeHeHAHGHGHu]

LA SEQUENZA ORIGINALE LA SEQUENZA

FORMA UNA SEQUENZA COMFPLEMENTARE

COMPLEMENTARE FORMA LA SEQUENZA
ORIGINALE




Il agisce
permanente dell

come

precedette il DNA nell’'evoluzione,
riunendo e
in sequito il assunse le
e

divennero
mentre

soprattuttfo come

connetteva;

rimase
che i

il puo contenere
di quella che puo
essere mantenuta stabilmente nellRNA.

/" sistemi basati su RNA
polipeptidi
rudimentali

EVOLUZIONE DI

RNA ADATTATORI

sistemi basati su RNA e proteine

G-

EVOLUZIONE DI NUQVI ENZIMI
CHE CREANO ILDNAE
NE FANNO COPIE DI RNA

[ cellule odierne

i -—-—-—-_i

K
., #
D e e i




SENZA COMPARTIMENTI

ciclo di replicazione

o RNA

- - enzima

primitivo

, |
[
oLIo <:E;_ : g

000000000000 000000000000 , *
/ Y

4 =
_monostrato C
“di fosfolipidi

CON COMPARTIMENTI

doppio strato
di fosfolipidi

risulta possibile la selezione di
molecole di in base alla loro capacita di guidare la sintesi di
huove proteine.




Ribosomes

Peroxisome

: 4 / Cytoskeleton
e

Lysosome

Transport vesicle

Golgi complex

Smooth
endoplasmic reticulum

Nucleus

Nuclear

envelope Ribosomes Cytoskeleton

endoplasmic
reticulum __—

Plasma
membrane complex

Chloroplast
Starch granule

Thylakoids

Cell wall

Cell wall of
adjacent cell \

Vacuole

Plasmodesma




Muffe del fango Piarle

Ciliati

Flegellati

CRm-positivi

Egtter purpurei
Metanoooooo Microsporidie

Termopmten
Ciano batteri - ;




DNA "nudo” DNA strettamente legato a istoni

Geni continui Geni discontinui (esoni ed introni)

Replicazione monocentrica del Replicazione multicentrica del
DNA (due forcelle replicative) DNA (migliaia di forcelle
replicative)

Assenza di sequenze ripetitive | Presenza di sequenze ripetitive nel
nel DNA DNA

DNA-polimerasi I, IT, ITI DNA-polimerasi a, B, v, 8, ¢

mRNA policistronici subito mRNA monocistronici che originano
maturi e tradotti mentre da trascritti primari nucleari
vengono trascritti (hnRNA) e che subiscono processi
di riarrangiamento e maturazione
prima di raggiungere i ribosomi
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Procarioti

Fucarioti

Organismi

Dimensioni
cellulari

Metabolismo

Organelli

RNA e proteine

Citoplasma

Divisione
cellulare

Organizzazione
cellulare

batteri e cianobatteri

generalmente da 1 a 10 pum
di dimensioni lineari

anaerobio o aerobio

pochi o nessuno

DNA circolare
nel citoplasma

RNA e proteine sintetizzate
nello stesso compartimento

assenza di citoscheletro:
niente flussi citoplasmatici,
endocitosi e esocitosi

cromosomi separati mediante
attacco alla membrana
plasmatica

in genere unicellulare

protisti, funghi, piante e
animali

generalmente da 5 a 100
um di dimensioni
lineari

aerobio

nucleo, mitocondri,
cloroplasti, reticolo
endoplasmatico, ecc.

molecole molto lunghe
di DNA lineare
contenenti molte
regioni non codificanti;
circondate da un
involucro nucleare

RNA sintetizzato ed
elaborato nel nucleo;
proteine sintetizzate
nel citoplasma

citoscheletro composto
da filamenti proteici;
flussi citoplasmatici;
endocitosi e esocitosi

cromosomi separati da
un fuso di
citoscheletro

in genere multicellulare,
con differenziamento
di molti tipi cellulari




Spirillo
Molecular Components of an E. coli Cell

Lna spimcheta -
Approximate

Anabena (un cianobatteroy

: number of
Percentage of different
total weight molecular
of cell species
i o Water 70 1
Id-li?r E?:Fig:n::li grandi Proteins 15 3,000
) - Nucleic acids
@ stibcoce - DNA 1 1
J Pickettsig Tre specie di RNA ‘ 6 >3,000
micoplasma Polysaccharides 3 5
I« i % Lipids 2 20
= Monomeric
subunits and
intermediates 2 500
- u Upepdisecand | INOTEANIC ions 1 20
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