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Bunkové zivé sistavy
(jednobunkové a mnohobunkove or ganizmy, vykazuju vsetky zakladné
zivotné funkcie, st schopnérealizovat’ prenos genetickej informacie -
replikaciu, transkripciu a trandaciu, obsahuj vsetky zlozky translaéného
systému: aminoacyl-tRNA-syntetazy, tRNA aribozémy, si autonémne)
typoveich rozdelujeme na
prokaryotické (prokaryota, vykazuju dve domény: baktériea archea) a
eukaryotické (eukaryota, vykazuju jednu doménu eukarya)

Univer zalny fylogeneticky strom Zivota zostaveny na zéklade analyzy nukleotidovel sekvencie

16S-rRNA a 18S-rRNA asi 2000 rdznych druhov znézoriiujuci tri zakladné bunkové linie Zivota

ARCHAEA BACTERIA

E.goli metochandna

Halol8rBX g yarcnaecta

Pr apr edok

Progenot
EUCARYA 38-4.210°pnl.

Moo
Sacoharamycas

Nebunkove zivé sistavy
(viry aviroidy, zavide na translaénom systéme hostitel’a, na virusovom
genofore nie st géeny prerRNA, tRNA a gény pre syntézu ribozomalnych
proteinov, bunkovy parazit)
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Struktura prokaryotickej bunky je rozlisena na jadro (vzdy obsahuje
kruhova dsDNA, nie je ohrani¢ené membranou, nedeli sa mitoticky,
prokaryotické jadro-nukleid), cytoplazmu a cytoplazmaticki_membranu.
Prokaryotické bunky neobsahujd mitochondrie a chloroplasty, ich
ribozdmy obsahuju tieto druhy rRNA: 5S, 16S-, 23S-. Sedimentac¢ny
koeficient prokaryotickych ribozémov je 70S.

Baktérie (Bacteria, eubaktérie-Eubacteria, patria sem aj sinice) maju tieto
spoloéné znaky:

Vv 16SrRNA obsahuje sekvencie Specifické len pre baktérie a sekvencie
podobné 18S-rRNA eukaryotov a 165-rRNA archaea

Vv maju bunkovu stenu (peptidoglygan, murein, okrem mykoplaziem)

vV lipidy cytoplazmatickeg membrany s estermi glycerolu a vySSich
mastnych kyselin

\V/ pri syntéze polypeptidového ret'azca je prvou AMK N-formylmetionin

v formou vyZivy su autotrofné (fotoautotrofné alebo chemoatotrofné)
alebo heterotrofné (fotoheterotrofné alebo chemoheterotrofné). Pokial’
su fotoautotrofné, tak uskutoénuju anoxigénnu fotosyntézu (neuvoPiuju
pri fotosyntéze molekularny kyslik). Len sinice uskutoéiuju fotosyntézu
oxigenného typu.

Archea (Archaea, archebaktérie-Archaebacteria) sa liSa od baktérii
v tychto znakoch:

v ich 16SrRNA obsahuje sekvencie Specifické len pre archea a tiez
sekvencie podobné 18S-rRNA eukaryotov a 165 rRNA bakteérii

v zékladnou zlozkou buneénych stien je pseudopeptidoglykan a
pseudomurein

v vazba medzi glycelorom a mastnymi kyselinami je éterova, diéterové
lipidy tvoria dvojvrstvovu membranu, tetraéterové vznikaju spojenim
dvoch vrstiev do jedngj

v gény prepisované do tRNA arRNA obsahuju intrény

Vv ich trandéacia je podobna bakteridlng a ¢iastoéne a povodne)
eukaryalng

Archea vykazuju vlastnosti prokaryotického typu buniek ale st
evoluéne blizSie k organizmom eukar yotického typu buniek
(niektor é zlozky mechanizmu replikacie, transkripcie a translacie)
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Struktira eukaryotickych buniek je rozlisena tieZ na jadro (zretePne
ohrani¢ené jadernou membranou, eukaryotické jadro), cytoplazmu a
cytoplazmatickl membranu. Od baktérii a archei sa odlisuje hlavne:

Vv jadro je tvorené chromatinom (komplex dsDNA:histony:proteiny
nehisténoveg povahy), chromozomy obsahuju linearnu dsDNA, delenie
jadra je mitotické-rozdelenie do dcérskych buniek

v bunkova stena obsahuje celulézu (rastliny), chitin (huby), Zivodisne
bunky nemaj i bunkovu stenu

v/ obsahuju organely: mitochondrie, rastlinné b. a plastidy-chloroplasty,
oddelelené od cytoplazmy membranou, obsahuju aspon jednu molekulu
kruhovel dsDNA, v mitochondriach prebieha oxidativna fosforylacia-
vznik ATP, v chloroplastoch prebieha fotosyntézza za Géasti chlor ofylu

v d’alg obsahuju endoplazmatickeé retikulum Golgiho apar at, lyzozomy

\/ rozmnozovanie nepohlavne u jednobunkovych eukaryotov a pohlavne u
viacbunkovych

v/ bunky mnobunkovych eukaryotov su zretene diferencované podla
Sruktary, morfolégie a fyziologickg funkcie. Diferenciacia prebieha
pocas ontogenézy mnohobunkového organizmu

Medzi eukaryoty zahriwujeme:

rastliny (Plantae), huby (Fungi), Zivocichy (Animalia), prvoky (Protozoa)

U eukaryot zaznamenavame ur ¢itérozdiely v mechanizme
prenosu genetickeg informacie, ¢o stvisi hlavne sdiferenciaciou
buniek poéas ontogenézy rastlinného a zivo¢isneho or ganizmu.

Stym suvisi i Struktura génov, ktor e obsahuja introny.
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Genofor
je Struktura obsahujuca gény zoradené za sebou (DNA: prokaryonty,
eukaryonty, DNA virusy alebo RNA: RNA virusy) schopnareplikacie.
Genofory nachadzajuce sa v jadre bunky ozna¢ujeme ako chromozomy.
Genofory st homologické (obsahuj U rovnaké vazbové skupiny) alebo

nehomologické.

Alela
jevariantatohoistého génu, ktory sa ¢iastoéne odliduje v nukleotidove
sekvencii (homoalely-odlisuju sa nha rovnakom mieste jednym alebo

viacerymi N, heter calely)

Gendm
predstavuje sthrn vsetkych génov bunky alebo virusu (moze byt rozdeleny
do viacerych organd: jadro, mitochondrie, chloroplasty. Usporiadanie

génov v gendme oznacujeme ako StruktUru-organizaciu genomu

Genotyp reprezentuje genetickl zostavu aliel organizmu. Stbor znakov a
vlastnosti, ktorymi sa v danom prostredi genotyp organizmu preavuje sa

oznaduje ako fenotyp

Expresia génu
predstavuje u strukturalneho génu vyjadrenie jeho genetickg informacie
do primarng Struktury afunkcii proteinu, u génu prefunkéni RNA
vyjadreniejg genetickg informacie do primarneg Struktury afunkcii RNA
neur ¢eng k tranglacii, u regulaéng oblasti vyjadreniejg geneticke)

informécie v schopnosti interagovat’ s ur ¢itymi proteinmi



Peter Javorsky BNK | 2003/2004

P3/5

Vplyv prostredia na expresiu strukturalnych génov

<+——mutageny———

trans rlpce

primarni transknpt

posttranskripéni Gpravy
napf, sestiih)

—

mRNA
translace
v
polypeptid
(protein)
@ém modifikace
st:g;xcr:gfl:ri, kvartérni nadmolekularni g;?:;ted};
struktura struktura struktura bunky

Katalyza a usmérﬁovénl biochemickych Tvorba bunéénych
reakci v burice. struktur a organel.

Prostredi maze ovlivnit stuperi (miru) exprese strukturnich genta na
vSech stupnich procesu prenosu genetické informace véetné jeji
realizace v primarni strukture proteind.
Geneticka informace ve strukturnich genech se v§ak tim neméni.
MuazZe se zménit toliko zasahem mutagend.
Viivy prostfedi (vyjadFfeno Sipkami)
Jen zastavuji, zpomaluji nebo urychluji expresi genu.
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Struktura prokaryotického genému

Baktérie- prokaryotickéjadro- nukleoid- dsDNA- jeden genofor -
prokaryoticky chromozém alebo plazmid (mimochr omozomalny genofor,

ktory méze bunka aj postradat’)

Nukleoid je zlozeny z DNA a proteinov (podobné histbnom-HL P-proteiny-
H2A, proteiny nehistonove povahy), nenachadza sa v bunke voPne aleje na
viacerych miestach pripojeny k cytoplazmatickg membrane (oriC-zaciatok

replikacie)

Prokaryoticky chromozom tvori va¢sinou kruhova dsDNA (E. coli, m.h.
3,0.10°, hrabka 2nm, dizka 1360 nm, obsahuje 4,6.10° nukleotidovych
parov, replikon-jeden zaciatok replikacie, nadzavitnica-45 sluciek-

relaxované slu¢ky, selenoidné sucky.

nadsroubovicové zavity —

geny leu (A, B, C, D)
pro syntézu leucinu

laktézovy T
operon

_ geny thr
solenoidové smy&ky pro syntézu treoninu

TGenyarg (H,B,C, M)
pro syntézu
l argininu

oriC
poae alaktézovy
replikace Cisly jsou vyjadreny vzdalenosti g operon WT

80 v minutich konjugaéniho 20
prenosu chromozomu z donorové
buriky Hfr do recipientni F".

Nékteré odborné terminy zde
uvedené budou vysvétleny 30
pozdéji. Pak se k této mapé

znovu vratte!

tryptofanovy"T

Na genetické mapé Sipkami je vyjédren

chromozomu E. coli smér transkripce.
relaxovana smyécka bylo lokalizovano 1 400

genu. Zde je uvedena jen histidinovy

jejich nepatrna ¢ast jako priklad.
Zde je znézornéno jen Sest smyéek. Ve skuteénosti ch s i il operon
E. coli sestava ze 45 smycek.

Plazmidy, kruhové dsDNA replikény, obsahuja miesta ori, Ins (miesto

pripojenia k membr ane bunky), konjugativne plazmidy, F-plazmid, R-plazmidy
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Struktara eukaryotického genému
Zivoéisne bunky (jadro, mitochondrie), rastlinné bunky (jadro,
mitochondrie, chloroplasty)
jadro obsahuje chromozomy, kazdy chromozom obsahuje jednu dsDNA-
chromofor -chromozémova DNA alebo jadrova DNA (nDNA), jadrovée geny,
mitochondrie a chloroplasty obsahuju len malu ¢ast’ genoforu, kruhova
DNA, (mtDNA, ctDNA)

...eukaryoticky chromozom je zlozita struktura, ktora sa meni v zavidosti
na fyzikdlnom a chemickom stave chromatinu (jadroveg hmoty), ktory
moze byt vkondenzovanom stave (zhustenom, heterochromatin,
transkripéne neaktivny) alebo dekondenzovanom stave (slabo zhustenom,
euchromatin, transkripéne aktivny) ...

...chromatin v interfaze je dekondenzovany, 10nm (izolacia jadier pri nizkeg
koncentrécii KCI) alebo 30 nm (izolacia jadier pri 0,15 M KCI)
chromatinové vldkna ... chromatin v mitotickg faze (silne kondenzovany,
mitotickeé alebo metafazne chromozémy)...

Chemickeé zlozenie chromatinu:

Histony, &ruktara - stred glubularny, konce vlidknité (Lyz /Arg), 5 druhov
histénov: H1 59/3, H2A-d 13/13, H2B-d 20/8, H3-t 13/17, H4-t 11/14.
Nehistonové proteiny, RNA-polymeraza, transkripéné proteiny, HMG1 a
HMG2 (proteiny svysokou pohyblivostou viazu sa na DNA), HMG14 a
HMG17 (viazu sa na jadr o nukleozomu)

Nukleozém je zakladna jednotka chromatinu: oktamér histonov (H2A,
H2B, H3, H4),, jednu molekulu H1, 200 bp tusek DNA, ktory tvori dve

otac¢ky okolo histonéveho oktaméru
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MITOZA
Interfaze (2N)
chromosomy
nejsou zietelne
replikaée DNA
Y
Profaze (4N) ".\{:\.’ i
viditelné ;
chromatidy
Metafaze (4N) 1
chromosomy se radi
podél vieténka \J
A
Jn}
j
Y
5
P
Anafaze (4N) '
Jednochromatidove

chromosomy putuji
k opacnym polim

zalina cytokineze

bunécng déleni

Telofaze 3 \\r.’- i

karyokineze
ukoncena,
kazda z bunék bude 2N

bunécné déleni
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histonovy oktamer

Histonovy oktamer
Ize si Ize velmi
zjednodusené
predstavit jako
valec, kolem néhoz
se otaci DNA.

6 nm

molekularni model

realnéjsi

pohled

na umisténi histon
v oktameru

H2B |

H2A

histonovy oktamer dsDNA 10 nm chromatinové viadkno

zasadité konce:
/ hydrofobni oblast\\ )
e VAYAYA Ve . - . . : )
N | tfedi mazZe ovlivnit stuperi (miru) 1 otacka selenoidu - 6 nukleozémov
h stupnich procesu pfenosu get

globularni
cast
viaknité’

konce

COOH

histon H1

Histon H1 je vynechan.

—_— Pro snadnéjsi orientaci jsou nukleozomy prvniho a druhého zavitu
Cislovany a Sipky ukazuji na smér zvitu ¢i otaceni,

Nukleozomy spojené
prostiednictvim histonu H1.
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DNA
) ukleozom
_ ) - 1 zévit (otécka) 30 nm-chromatinoveho
; v\h| stonovy N vidkna, ktery sestava ze $esti nukleozomu
r : propojenych dsDNA.
oktame dsDNA 30 nm-chromatinové vlakno
“ LRRX J‘ “ \RRX) " “ WREX) " “ RRX) j' ‘\ \RRX; f'
%) G2 S o B R o R -
) 24 242 <2 5 = &
histon H1 73 & @ “; 7 ‘.; 2 & £
D@ @t U dF iy | )@
'!Yﬂ s'cYWW&?u?; OORGOO0NNG OOOGON0N00  SONDOKYNNG (YYYD
Z obrazku je zfejmé, Ze mo- = proteinové leseni >
lekuly histonu H1 udrzuji AR
aye % . o chromatinova domeéna
Stab'! 'tu_"seSt' ce n Uk'_eo (chromatinova smyé&ka)
zomu pripadajici na jeden
zavit (otacku). VSimnéte ) o o
si téz, Ze DNA tvofi ko- pri replikacii a transkripcii
’ o ’ . s
lem histonovych oktameru meni topologicky stav DNA
solenoid.

Tento obrazek je idealizujicim schématem.
Chromatinové domény nejsou stejné velké.
Jejich délka je 60 - 150 kb.

proteinové leSenie: topoizomerazall, HMG proteiny, transkripéné faktory,
polymer azy

chromatinova doména: prebiehav nich transkripcia, 1-viac transkripénych
jednotiek, nezavidy replikon,

Spiralizaci se 30 nm-chromatinové
viakno kondenzuje do vyssich
struktur.

600-700 nm
chromatinové vlidkna

30 nm-chromatinové
viakno

proteinoveé lesSeni

v mitotickom chromozome je chromatin najviac kondenzovany aje

transkripéne neaktivny.
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Hepersenzitivne miesta, useky nukleozomoveho retazca (50-200bp), ktoré
nie su pokryté nukleozomami s 100x citlivegSe k DNAazel ako ostatné

useky, su kon&titutivne alebo indukovatel’né.

osa symetrie
palindromu

transkripéni jednotka transkripcni jednotka

it witetiii

hypersgnzitivni hypersenzitivni
mista nukleozomy mista

prepisdo rRNA
Tetrahymena pyriformis

Eukaryoticka chromozomova (jadrova) DNA: linearna dsDNA,
&rukturalne gény predstavuju len 10% (1,0x10* az 2,0x10° bp) z celého
gendmu, obsahuje repeticie (kratke-tandemove-5SrRNA-tRNA-histony,
rozptylené-tRNA, snRNA, génové), genové rodiny (skupina sekvencne
pribuznych génov, ktoré maju spoloény evoluény pbvod a rovnaku
biologicku funkciu), pseudogény.

Funkéné zlozky chromozému: centroméra (zaistuje segregaciu

chromozému do dcérskych buniek poéas mitdézy a meidzy), teloméra (riadi
pri replikacii dokonéenie syntézy dcérskych DNA ret’azcov chromozému,
telomerické konce), telomeraza (EC.2.7.7,-.... §pecificka DNA polymeraza,

ktora pripojujetelomerickeé sekvencie k 3'- koncom chromozémovel DNA).
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Mitochondriovy genofor: linearna alebo kruhova dsDNA (mtDNA, 16-2000
kb, u zivoéichov koduje max. 36 proteinov), pomerne vysoka variabilita

medzi or ganizmami.

I = strukturni geny

W = geny pro rRNA
o——= geny pro tRNA

H-fetézec

L-fetézec —> NDS

Celkova délka = 16 569 bp
13 strukturnich genu

22 gent1 pro tRNA

2 geny pro rRNA

2}

D
coli KT ATPaza 6

ATPaza 8

Usporiadanie génov na DNA mitochondrii ¢loveka

Organizmy Velikost v bp Struktura Charakteristika

Buiiky vice- kazdy Zivogi§ny druh ma
bunéénych | 1,6 a22,0x 10* | kruZnicova svlij vlastni typ mtDNA
Zivocichi

pozoruhodna variabilita
ve velikosti, struktute a

2,5x10° kruznicova genetické organizaci
Buiiky vysSich az nebo nejen mezi druhy, ale
rostlin 2,0 x 106 linearni také u stejného organiz-
mu, a tedy i ve stejné
burice
3,0x 10* kruznicova
Prvoci az nebo rozdily mezi druhy
6,0 x 10* linearni
2,0x 10* jednotna uvnitf stejného
Kvasinky az kruznicova druhu, ale rozdily mezi
1,0 x10° druhy

Mitochondriova DNA réznych skupin organizmov
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Celkova char akteristika 'udského genomu

Jaderna slozka genomu

Mitochondriovy genofor

Velikost 3,0x 10” kb 1,66 x 10* kb
Pocet
molekularnich 23 v bunkach XX jedna kruznicova
druhi dsDNA, 24 v butikach XY molekula dsDNA
tj. DNA liSicich se vSechny jsou linearni
navzajem v
primarni strukture

Celkovy pocet 23 v haploidnich burikach

molekul dsDNA | 46 v diploidnich buiikach ~10°
na buiiku

SdruzZené proteiny

histony a nehistonové
proteiny

vétSinou bez proteinii

Genova hustota

1 gen na 40 kb

1 gen na 0,45 kb

Repetitivni DNA znaéna Cast velmi mala Cast
vétiina gend se piepisuje | vice genti se pfepisuje do
Transkripce jednotlivé jednoho primérniho
transkriptu
Introny vétSina genti zadny gen
mendelisticka pro sekven-
Dédi¢nost ce na X a autozomy, jen matetska
otcovska pro sekvence
nayY
Pocet genii 65 000 - 80 000 37
Primérny pocet
genu na genofor 3000 37
Velikost genu 10-15kb
Vzdalenost mezi
geny 25-30kb
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Chloroplastovy genofor: kruhova dsDNA (ctDNA, 120-210 kb), obsahuje
gény prerRNA, tRNA, ribozémové proteiny, RNA polymer aza, proteiny

fotosyntézy.
LSC
Vétsina gend je
“~v tomto useku.
ctDNA
viz str. 102
16S | obracena obréc:_ené 16S
~ 93s \§ repetice repetice f 23S geny pro
eny pro
? rRyN%" 4,55 4,58 rRNA

58 (napf. N. tabacum)

(napf. N. tabacum) 58 g ) C

Schéma or ganizacie génov na chlor oplastovom genofore
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Geneticka informacia
(jedinetna, dediénd)

sa zapisuje v organizme vo forme primarnych sekvencii nukleotidov v DNA
(A, T,G,C) alebo RNA (A,U,G,C), priécom mdze obsahovat’ informéacie o
primarneg strukture proteinov, v DNA sekvenciach informacie o primarneg
strukture biologicky funkénych RNA (tRNA, rRNA,..), v RNA sekvenciach
informécie o primarne} Struktire DNA. DNA i RNA sekvencie mozu
obsahovat’® informéacie aj o védzbe 3pecifickych proteinov ktymto

sekvenciam.

DNA«— replikace —» DNA—transiaipoce—+»RNA

enzymy< , _ proteiny

Enzymové aktivni proteiny cCili enzymy
katalyzuji syntézu DNA i RNA. Prenos
genetické informace (replikace, trans-
kripce a translace) by se nemohl usku-
tecnit bez katalytické ¢innosti proteina. V¥

stavebni slozky
organel a
struktur burnky
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Prenos genetickg informacie
jemozny z nukleove kyseliny do nukleove kyseliny alebo z nukleove
kyseliny do proteinu ale spatny prenos z proteinu do nukleove kyseliny nie
jemozny (Crick, 1957-1958)

transkripce
DNA >
A <
zpétna
transkripce
g replikacia jednoret'azovel] RNA virov (RNA
replikace replikaza), replikon-zagiatok replikacie-
replikaéné proteiny
Vv RNA - transkript, DNA -transkript, priméarny
transkript, posttranskripéné aprav
DNA ptL, p pcneupravy
v/ Trandécia-kédujlca nukleotidova sekvencia
s . DNA
puvodni
(materska)
molekula rozvinuti
DNA dvousroubovice

uvolriovani vodikovych
vazeb mezi pary bazi

RNA Primérni transkript se tvori tim,
A 5 Ze se na tisek matricového
- T Fetézce uréeného k transkrip-

matricovy fetézec matricovy fetézec RNA-polymeraza ci \;(a;;g# :omplementame ribo-
i nu A
N DNA-polymeréza (katalyzuje syntézu fosfodieste= 4

rovych vazeb mezi ribonukleo-
tidy)

Voliné deoxyribonukleotidy (N)
se komplementarné paruji
s deoxyribonukleotidy
matricovych fetézcu.
DNA-polymeraza katalyzuje
mezi nimi tvorbu
fosfodiesterovych vazeb.

!

primarni transkript 30

uec c A G
5- ﬂ\‘

G\ g
! A .~ . A
A A G - % T T Ay m hnRNA pre-tRNA pre-rRNA ~ mRNA
e volné
deoxyribonukleotidy posttranskripéni Stépeni translace
dcefiné molekuly DNA l l l
mRNA tRNA rRNA
REPLIKY
Predstavuji
ko;)eie pﬂ\\;oldnl translace
molekuly DNA.
eukaryota prokaryota prokaryota

eukaryota
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Geneticky kéd
je systém pravidiel, podra ktorych jednotlivé kodony (trojice nukleotidov-
triplety Specificke pre jednotlivé AMK, zac¢iatok alebo koniec syntézy proteinu)
ur ¢uju zaradenie standar dnych aminokyselin do polypeptidu pri syntéze na

ribozéme.

UCG CAU GCC =kodony namRNA
A 1] A = antikodony tRNA

J = aminokyseliny nesené tRNA

Transferova RNA rozeznava svym antikodonem
na mRNA kodon pro aminokyselinu, kterou nese. Jinymi
slovy ¢te genetickou informaci na mRNA a preklada ji do
poradi aminokyselin v polypeptidovém Fetézci.

Cteni tripleta zavisi na tom,
u kterého nukleotidu stanovime
pocatek cteni.

ATGATGATGATG

!

ATGATGATGAT
TGATGATGATG ——> éteci ramce

G A TGATGAT
Otvoreny ¢itaci ramec je vymedzeny inicianym a terminacnym
kodénom (kéduj e stividly, dostatoéne dlihy polypeptid).

Zatvoreny ¢itaci ramec je prerusovany terminaé¢nymi kodénmi (neméze
kodovat’ stividly, dostatoéne dihy polypeptidovy ret’azec).
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Zakladné vlastnosti genetického kodu

v/ jetrojpismenovy-tripletovy (kazda AMK jev NK kodovana tripletom)

\/ je zostaveny zo 64 kodonov

v/ jedegenerovany (kazda AMK jekodovana viacerymi kodonmi)

Vv len 61 kodonov koduje AMK (zmyselné kodony)

v/ kodony st synonymné (odlisné kodony rovnakého zmyslu)

v zmyselné kodony st rozdelené do kodoénovych rodin a dvojkodonovych
sad (kr = je skupina 4 synonymnych kodonov, ktoré sa lySia len
nukleotidom v tretg pozicii a koduju tu istt AMK, djs = 2 synonymné
kodony konciace v tretg pozicii jeden na A adruhy na G alebo jeden na
U adruhy naC.

v/ niektoré kodony s nezmyselné (UAA - ochre, UAG - amber, signalizuju
zakonéenie syntézy - terminaéné k.)

v kodén UGA —opal je bifunkény (nezmyselny alebo kdduj e selenocystein)

v koddon AUG je bifunény (kéduje metionin  alebo signalizuje zaciatok
syntézy-inicia¢ny kodén)

v/ vacéSina genetickych kodonov je univerzalna

8 kodonovych rodin tj. 32 kodont

8 dvoukodonovych sad UC tj. 16 kodonii

5 dvoukodonovych sad AG tj. 10 kodoni

1 iniciaéni a bifunkéni tj. 1 kodon
kodon AUG

3 termina&ni kodony tj. 3 kodony
(z toho 1 bifunkéni)

1 kodon Ile AUA tj. 1 kodon

1 kodon Trp UGG 4. .1 kedon
Celkem 64 kodoni
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Par ovanie kodon - antikodon
v3eobecne platia pravidla parovania baz podPa Watsona a Cricka (AT, AU, GC)
zaroven vSak platia aj pravidla kolisavého parovania baz hlavne medzi tretim

nukleotidom koddnu a prvym nukleotidom antikodénu

Prvni nukleotid antikodonu

(5'-konec antikodonu): U HX
TFeti nukleotid kodonu ’j\q /\4 /k

- (3"-konec kodonu): U c A G AUC
uracil-5-oxyoctova kyselina 5-metyl-2-tiouracil
CH _COOH H
H—N 2 H—N 3
o~ s”
H H
5-metoxykarbonylmetyluracil hypoxantin )
metylester uracil-5-octové kyseliny 6-hydroxypurin
0]
CH COOCH N
30 e
X
o% N hll
| H
H
kveozin

7-((1 S,2R,3S)-dihydroxy-4-cyklopenten-3-yl)aminomety|-7-deazaguanozin

OH

Neobvyklé bazy vyskytujlce
sa Vv prvom nukleotide (na 5

mieste) antikodénu
HN

H—¢|1/
" k
pocet tRNA ¢itaj ucich geneticky kéd podra pravidiel kolisania v parovani baz u
gramnegativnych baktérii 40, eukaryonty 45, chloroplasty 30, mitochondrie stavovcov 22.
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Standar ny geneticky kod
Kodony
Druhy nukleotid
Prvni Treti
nukleotid U C A G nukleotid

Phe Ser Tyr Cys U
U Phe Ser Tyr Cys C
Leu Ser N N nebo Secys A
Leu Ser N Trp G
Leu Pro His Arg U
C Leu Pro His Arg C
Leu Pro Gln Arg A
Leu Pro Gln Arg G
Ile Thr Asn Ser U
A Ile Thr Asn Ser C
Ile Thr Lys Arg A
Met nebo I Thr Lys Arg G
Val Ala Asp Gly U
G Val Ala Asp Gly C
Val Ala Glu Gly A
Val Ala Glu Gly G
Kodonové rodiny jsou vyznaceny polotucné; N = nesmysiny kodon,I =

iniciacni kodon; Secys = kodon pro selenocystein.
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7

Geén
predstavuje zakladnu jednotku, ktora obsahuje geneticku informaciu o
primarng Struktarefunkéng molekuly transaéného produktu
(polypeptidu, proteinu) alebo funkénu molekulu produktu transkripcie
(tRNA, rRNA a...), ktora nepodlieha translacii alebo ako regula¢nu oblast’

§'ATG TA 3
STRUKTURNi GEN |GEN PRO FUNKCNi RNA| REGULACNI OBLAST DNA
3'TAC | ATGC | n 5
tranIkripce transkripce interakce s proteiny

_AUG mRNA —UAG tRNANEDOrRNA
5!

"“I'“e DNA-VIRY, PROKARYOTA, EUKARYOTA

primarni struktura
polypeptidu (proteinu)

AUG UAG
[ STRUKTURNi GEN | REGULACNI OBLAST | RNA

. pooe

tranIIace interakce s proteiny neexﬁ'{sZ%A;g; ‘;’ pro
5 trukt tRNA nebo rRNA.
primarni struktura R
polypeptidu (proteinu) - ‘ RNA-VIRY
sloZzeny gen

intron

transkripce
1. zloZenégeény - prerusenéintronmi
primarni transkript 2. jednoduché gény - neprerusenéintrénmi
hnRNA

\ 4

, zostrih: kon&titutivny, alter nativny

sestfih kondtitutivny exon, potencialny exon —
kodujeizoformy proteinu

’ mRNA
Pii sestrihu se z primarniho transkriptu
vy$tépi prepis intronu a spoji se
prepisy exonil,
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jednoduchy strukturni slozeny strukturni
gen gen

transkripce transkripce
primarni transkript primérni transkript
mRNA hnRNA
(prokaryota) (eukarrota)
translace sestrih
mRNA

primarni struktura
polypeptidu (proteinu) Tal15Iace
Rozdil mezi jednoduchym a sloZenym
strukturnim genem spodéiva v tom, Ze
sloZeny gen je sestaven z intronli a
exonu a jeho primarni transkript podléha
sestfihu, kdezto jednoduchy gen neobsa-
huje ani introny ani exony a jeho primar-
ni transkript nepodléha sestrihu.

primarni struktura
polypeptidu (proteinu)

sloZzeny gen

I T Y

konstitutivni sestfih alternativni sestiih

mMRNA mRNA

protein izoforma proteinu mRNA
3,4 = potencialni exony
1, 5 = konstitutivni exony
2" =intron
v
1, 3, 5 = konstitutivni exony izoforma proteinu

2,4 =introny
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Prekryvajlce sa gény

(prokaryonty)

Oba translacni produkty vzni- . o o
kaji pfekladem mRNA na stej- 1sek o stejné primarni struktufe

ném useku vymezeném dvéma

minaénim, aniz se porus$i ¢teci

'ramec.
AUG 1 AUG i UAG
iniciaéni mRNA iniciaéni terminaén
kodon kodon kodon
(aiternativni)
DNA ‘gen kédujici kratsi transl. produkt

gen kodujici‘delsi translaéni produkt

prekryvajici se geny

transla¢ni produkt 2

éteci ramec pro transl. produkt 1 l
V. e
AUG==|=TGACGCAGGAJAU GCA UA G |===fjmmmui) A G
iniciaéni iniciaéni terminadni terminacnil
kodon kodon kodon kodon
A .
AUG CAUAG I UAG

éteci ramec pro transl. produkt 2

\ 4 v

gen kodujici produkt 1
L 4
gen kédujici produkt 2

pfekryvajici se geny

U eukaryontov a eukaryotickych virusov sa prekryvanie Strukturalnych
génov uskutoénuje formou prekryvania transkripénych jednotiek
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Transkripéna jednotka
jevymedzena tzv. startovacim nukleotidom (+1) a poslednym nukleotidom
v terminator e (regulaéna oblast’). TJ Uzko suvisi s promotorom, naktory sa
viaze RNA-polymer aza, pripadneiné proteiny podmieiujlce zacatie

transkripcie

transkripéni jednotka
£+1
PROMOTOR Jeden nebo vice genti | TERMINATOR

transkripce

Vaze se na
promotor. primarni transkript

Jedna transkripéni jednotka produkuje jednu molekulu
primérniho transkriptu obsahujiciho prepisy
tolika genu, z kolika se transkripéni jednotka
sklada.

pozitivni (kédujici) fetézec
5' ATGCGGACGC 3

DNA
3 TACGCCTGCG £

negativni (antikoduijici) retézec

Matrici pro syntézu priméar-
niho transkriptu je negativ-
ni DNA-fetézec.

transkripce

v
primarni transkript

Tato sekvence se shoduje
se sekvenci pozitivniho Fetézce

(misto T je U).
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pozitivni negativni

5 (kodujici) sekvence (antikédujici) sekvence 3

. _

negativni pozitivni
(antikédujici) sekvence (kédujici) sekvence

3 - 5'

v
5!

3' 3'W 5'

primarni transkripty

Stridani pozitivnich (kédujicich) a negativnich (antikodujicich) aseku
na témze DNA-fetézci

@ 171y
1 transkript
OS> @ 31
3 transkripty
S o—0-@ 3TJ
3 transkripty
- *—0-® 31J
3 transkripty

TJ = transkripéni jednotka
O = zagatek transkripce

@ = konec transkripce

Sestiih primarnich transkript muZe byt
konstitutivni nebo alternativni.

Zacatek transkripce je definovan starto-
vacim nukleotidem +1.
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Kontrolné otazky:

1.
2. Struktdra prokaryotického a eukaryotického genému.

3.

4. Charakterizujte nasledovné pojmy:geneofor, alela, gendm, genotyp, fenotyp, génova

Zakladné vlastnosti prokaryotickych a eukoryotickych organizmov.

Geneticka informacia, geneticky kod ajeho vliastnosti.

expresia, transkripéna jednotka.



