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ESPRESSIONE DELILA INFORMAZIONE BIOLOGICA
non solo le strutture, ma anche ’architettura e la distribuzione
spaziale di queste, nonché i cambiamenti temporali
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Come si esprime 1’informazione?

"DNA makes RNA, RNA makes protein, and proteins make us.'

Francis Crick

replicazione o duplicazione

e nella giusta quantita

DNA ‘ RNA ||:> proteine
trascrizione traduzione
della della
informazione informazione
Criteri:
tempestivita
economia

ovvero sintetizzare le proteine giuste al momento giusto




1. Trascrizione
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Trascrizione

sintesi di RNA sulla base di uno
stampo di DNA

assemblaggio
catalizzato




Trascrizione: il processo biochimico nel quale
I’informazione genetica contenuta nel DNA
viene trascritta cio¢ copiata in una sequenza di

RNA in base al principio della complementarieta
delle basi *

¢ un processo controllato, regolato
poiché le necessita sono:

1- riconoscimento del gene da esprimere
2- individuazione di inizio e termine del gene specifico
3- trascrizione nella giusta quantita del gene
4- alto grado di fedelta, cioe accuratezza

La trascrizione genera diversi tipi di RNA:

sintesi delle proteine, funzione strutturale
e catalitica DNA

tRNA o RNA transfer o RNA di W
trasporto [Q
“adattatore” nella traduzione delle mN

sequenze di nucleotidi in aa ovvero

trasporta gli aa per la sintesi (traduttore) Xy . .
- proteina 1n crescita

rRNA
>

mRNA o RNA messaggero
trasferimento informazione da DNA a

citoplasma %" BN ribosomi
; &

Trascritto primario o pre-mRNA o mRNA
HnRNA o RNA eterogeneo nucleare tRNA 4
mRNA immaturo degli eucarioti aa legato

~ al tRNA

ncRNA o RNA non codificanti
cooperano alla regolazione genica




Il processo ¢ realizzato da enzimi chiamati

RNA polimerasi DNA-dipendenti

‘

I’enzima si lega ad una sequenza sul DNA detta promotore

Negli eucarioti:
RNA polimerasi ] —— TRNA

polimerasi




RNA polimerasi
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ca. 40 nucleotidi al secondo
Es. gene distrofina lungo ca. 2.200.000 bp???
Quante ore per trascriverlo?
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Complementarieta delle basi

DNA
/ filamento non-sepso serve da stampo
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Entrambi i1 due filamenti del DNA possono costituire stampo
per la sintesi del’RNA, in funzione del gene, saranno sempre
letti in direzione 3'- 5', poiché la crescita del filamento di
RNA di neosintesi ¢ in direzione 5'-3'
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Meccanismo della trascrizione:
sintesi di RNA sulla base di uno stampo di DNA
5 5 Enzima: RNA polimerasi

Trascrizione:
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assemblaggio codificato

Si passa da un linguaggio a 4 nucleotidi ad uno a 20
aminoacidi.

Gli aa devono essere legati nella corretta successione
stabilita dalla sequenza di codoni del’mRNA




Codice genetico
o meglio codice di traduzione (1964)

Definizioni
Codice = sistema di segnali, o segni, o simboli, che, per
convenzione, ¢ destinato a rappresentare una
informazione tra la fonte dei segnali e il punto di
destinazione.
Es. comunicare in codice/ c. linguistico, formato da

suoni/ c.grafico, c.fiscale, c. a barre, c.morse, ecc.

Codone

¢ 'unita del codice genetico (il segnale) ed ¢ una sequenza
di 3 nucleotidi che specifica per un aa.

Codice genetico di traduzione

I’insieme dei codoni (sul’'mRNA), che specificano

per gli aminoacidi e per i segnali di inizio e terminazione
della catena proteica.

Codice genetico ¢ un codice a triplette di nucleotidi, detti codoni

e specifica per tutte le possibili combinazioni di 3 basi

First letter

Second letter
. codice genetico
UUU phenyl- ucu UAU L3
j UUC Ljanine IBCCN UAC C anni 60
U Serine -
UUA | ine uca Stop codon N A
uuG -euene uce Stop codon G
= =, - ]
CUA Leucine CCA Proline = cca Arginine N .
CcuG EEE CAG Glutamine | CGG p 3
o
AUU AAU AGU _ . U
AUC Isoleucne :gg AAC Asparagine AGC Serine C §
JA ACA Threonine A =
Methionine; :J\CC :Qé Lysine :gé Arginine .
start codon G
GUU Gcu GAU | GGU W
GAC spartate
G GLPC Valine sec Alanine Glycine <
GUA GCA GAA GGA A
GUG GCG GAG Glutamate | GGG G

I codoni specificano per gli aa. In totale 4°=64 codoni.




G

¢ |ewnet  alanina, A

A

g codone 2 treonina, T

G

A |waonez  ac. glutammico, E

S

8 codone 4 leucina, L

c . .

g_“ codone S arglnlna, R

A

o |wwrmes  serina, S

U

¢ |=®re7  codone di STOP detto
Sequenza codone “non senso”, non

st ordinata specifica per alcun aa e la

di codoni | catena proteica si blocca

Caratteristiche del codice genetico

(reading frame)

¢ il codice ¢ ridondante, codoni sinonimi
¢ il codice non ¢ ambiguo
¢ il codice non ha punteggiatura ovvero interruzioni

¢ il codice ¢ letto senza sovrapposizioni

* per interpretarlo ¢ fondamentale la cornice o quadro di lettura

¢ il codice ¢ virtualmente universale (poche eccezioni es. protozoi
e codice dei mitocondri)

ACCAAACCG 'DNA

Il punto di inzio imposta
la cornice di lettura

UGGUUUGGC 'mRNA

o i ;
Phe [Gly proteina
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Nella traduzione I’informazione genetica contenuta nella
sequenza di codoni (triplette di nucleotidi) lungo I’'mRNA
viene decodificata o tradotta in una sequenza di aa costituenti

la proteina, uniti in una sequenza precisa determinata dalla

sequenza dei codoni
Protagonisti principali di questo processo:

porta nel citoplasma

il messaggio genetico |4 mRNA
sotto forma di una tRNA =9t | sono gli interpreti/traduttori
specifica sequenza di ribosomi del linguaggio attraverso

codoni

I anticodoni complementari

' ai codoni dell’mRNA

facilitano I’appaiamento
specifico tra gli anticodoni

del tRNA e i codoni
dell’mRNA e realizzano la
formazione dei legami peptidici

Sito A (amminoacile)

Ribosomi

Sito P (peptidile)
Wasos
Sito E (uscita). <

(60% rRNA+proteine)

subunita
mingre

Sito di legame
dellmRNA

(a)

Catena
polipeptidica in
allungamento

\

subunita
maggiore

del’mRNA
(b)

3
mRNA

1. Hanno un sito di legame per ’'mRNA.

2. Un sito P (peptidil-tRNA) che ospita il tRNA che porta la catena
aminoacidica in allungamento.

3. Un sito A (aminoacil-tRNA) che ospita il tRNA a cui ¢ legato il
successivo aa da aggiungere alla catena proteica in formazione.

4. Un sito E di uscita del tRNA scarico di aa.
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tRNA | Devono: (1) individuare I’aa giusto e (2) riconoscere i
corretti codoni nel’mRNA

sito di attacco

(5'] | pergliaa
(sempre CCA)

legami H tra
basi complementari

= +——anticodone

Amino acid

/

/ P
Pyrophospha(e
”’D ®

Phosphale

‘"/

7_}7

L’aminoacil-tRNA B
ha un aa “attivato”




Riconoscimento

codone-anticodone / \ Aminoacido
-ooc C NH3|

\ 4

~Amino acid
binding site

ANTICODONE

tRNA = adattatore

L

CODONE
tripletta di nucleotidi
codificante per 1 aa

Met
s BV

Il complesso di inizio negli eucarioti
richiede I’aiuto di una decina di proteine L M ’

3
o B mRNA

dette “fattori di inizio”. Il ribosoma scorre
sul’mRNA a partire dal 5’ e individua di
norma il primo AUG (codone di START).
Per individuare il sito di INIZIO della
TRADUZIONE: sequenza consenso

di Kozak: R--AUGG, R sta per una 2/
purina A o G. % Met-Ser Pro Met-Ser-Pro-Thr
S = I
2/ mRNA
‘Terminazione sintesi proteica 4 @f
Met=Ser=Pro-Thr=eee=eee=cee=
& . ‘
mRNA
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_ CATENE POLIPEPTIDICHE

da decine a migliaia
di monomeri

LEGAME
PEPTIDICO
i i i
NH, _CI_C = N—C— C — N _CI—COOH

t R O H R (0] H R ﬁ

Colinearita tra DNA e proteine

- i
Growing polypeptide chain Ribosome =

tRNA

tRNA,
leaving

aay- IRNA;
arriving

L ] 3
AAAUCG
—

Movement of ribosome
Codon Codon Codon Codon Codon Codon Codon
aa, aa, aa; aa, aa;  aag aa,

mRNA
5-||1||l||l
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che ciascun ribosoma si sposta in direzione dell’estremita 3'.

Destino proteico:
I’mRNA puo essere tradotto
da ribosomi liberi

o ribosomi legati al RER

vescicole
M-P-| | secretorie || lisosomi

[

IMPORTAZIONE COTRADUZIONALE

IMPORTAZIONE
POST-TRADUZIONALE
| )
nucleo citoplasma =
signal
peptide
mitocondri .
cloroplasti
M7Gppp

lumen of

signal
RER ribosme pagptldase
pore receptor

\

1

SRP receptor

\ SRP binding signal peptide
causes pause in probably stays in
translation membrane
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