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Elongacja translaciji
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Terminacja translacyi

koniec translacj1 wyznacza kodon STOP
‘rozpoznawany przez biatkowe czynniki uwalniajace

*nastepuje dysocjacja rybosomu
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Rozpoznawanie kodonu przez antykodon
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Podsumowanie

1. transkrypcja to synteza RNA na matrycy DNA
2. u Eucaryota RNA podlega intensywnej
obrdbce posttranskrypcyjne;j

3. translacja to synteza bialka na matrycy mRNA



Wyktad 6

Genomy

 (Cotojest gen?

* (o jest w genomie oprocz genow?
* (o to sg genomy organellowe?

« Jak si¢ sekwencjonuje genomy?



Co to jest gen?

Gen - odcinek DNA odpowiedzialny za kodowanie
funkcjonalnego produktu

biatka
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*snRNA

*‘miRNA
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Grupy genow

Grupa (cluster)
ludzkich genow
hemoglobiny
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Human hemoglobins change during development
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Statystyka genow

Liczba egzonéw w genach drozdzy, Drosophila i ssakow
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Statystyka genow

Dlugo$é egzonodw i introndw oraz wielko$é gendow roéznych organizméw
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Ile jest genOw?
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Mycoplasma genitalium 0,58 470
Escherichia coli paleczka 4,6 4288
okre¢znicy
Saccharomyces drozdze 13,5 6034
cerevisiae piekarnicze
Drosophila muszka owocowa 165 12000
melanogaster
Caenorhabditis elegans 97 19099
Homo sapiens cztowiek 3300 25000




Nazwy gatunkow

System binominalny Linneusza
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Botanika Zoologia

Krolestwo Krolestwo
Gromada Typ

Klasa Gromada
Rzad Rzad
Rodzina Rodzina
Rodzaj Rodzaj

Gatunek Gatunek



Ile jest genOw?

Zwiazek miedzy ztozonoscig organizmu a wielkoscia genomu
eistnieje u nizszych organizmow (do oblencow)

*korelacja minimalnej obserwowanej wielkosci genomu ze
ztozonoscia
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Czy geny wypetniaja caly genom?
Ile DNA przypada Srednio na gen?

*u wyzszych Eucaryota na gen przypada bardzo duzo DNA >
'mi¢dzy genami musi cos by¢ 0‘5%
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Mycoplasma 0,58 470 1,3
Escherichia coli 4.6 4288 1,1
drozdze 13,5 6034 2,2
Caenorhabditis 97 19099 5,1
Drosophila 165 12000 13,8
cztowiek 3300 25000 132,0




Sekwencje poza genami

Pseudogeny
*uszkodzone, niefunkcjonalne geny \
*powstaja gdy gen jest powielony ~
eduplikacja fragmentu genomu
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Sekwencije poza genami

Satelitarny DNA
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Sekwencje poza genami

Zastosowanie mikrosatelitow
*bardzo duza zmiennos¢ wynikajaca z cz¢stych btedow w replikacji
*uktad mikrosatelitow pozwala zidentyfikowac¢ osobg




Sekwencije poza genami

: : Retrowirus
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Sekwencje poza genami

Transpozony

*skaczace geny e
*Barbara McClintock (1902-1992)
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Sekwencje w genomie cztowieka
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Genomy roznych organizmow

(A) Cziowiek
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Genom Arabidopsis thaliana
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Genom bakteryjny

Cechy genomow Procariota

*mata wielkos¢

esuperhelikalnos¢

*udziat bialek strukturalnych 1 podziat na domeny
*obecnos¢ plazmidow
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Genomy organellowe

Mitochondria 1 chloroplasty maja wiasne

genomy

*nietypowe dziedziczenie niektorych

mutacji

*obecnos¢ DNA w mitochondriach 1

chloroplastach

.

O e

n

Dziedziczenie nosicielstwa choroby genetycznej LHON

-

me

O

Anatomy of the Plant Cell

O




Genomy organellowe

(B) Saccharomyces cerevisioe

(A) Czlowiek

Cechy genomdw mitochondrialnych
'mate kuliste czasteczki

egeny biosyntezy biatek i tancucha
oddechowego

espora cz¢sS¢ gendw przeniesiona do
genomu jagdrowego
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B kompleks genaw oddechowych

. gen RNA rybosomowego

[7] gen biatka rybosomowego [X] gen inne 50 RNA
Wiasciwosé Cf!lamydc!fnonas Hor-no Sacch.aromyces Aral?idopsis Recﬁr?omonas
reinhardtii sapiens cerevisiae thaliana americana
Liczba wszystkich genow 12 37 35 52 92
Typy genéw
Geny kodujace biatka 7 13 8 27 62
Kompleks oddechowy 7 13 7 17 24
Biatka rybosomowe 0 0 1 7 27
Biatka transportowe 0 0 0 3 [
Polimeraza RNA 0 0 0 0 4
Czynniki translacyjne 0 0 0 0 I
Geny RNAPrybosomowych 2 2 2 3 3
Geny RNA transportujacych 3 22 24 22 26
Geny innych RNA 0 0 | 0 I
Liczba intronow I 0 8 23 1
Wielkos$¢ genomu (kb) 16 17 75 367 69
Na podstawie: Palmer (1997a).




Genomy organellowe

Teoria endosymbiozy

emitochondria 1 chloroplasty powstaty z symbiotycznych bakterii
estruktura genomu podobna jak u bakterii

*system biosyntezy biatek podobny jak u bakteru

eotoczenie dwiema blonami

Aerobic bacteria

Mitochondria Cyanobacteria

Chioroplasts

Animal Celf
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