Il codice
genetico



Gli amminoacidi sono codificatli
da gruppi di 3 basi

3 nucleotidi codificano un amminoacido

Alfabeto di 4 base per codificare per 20 amminoacidi

Sono necessarie almeno 3 basi per codificare 1 20 amminoacidi

Le 3 basi che codificano per un amminoacido costituiscono un
codone

Il codice genetico non e sovrapposto

Il codice non ha punteggiatura

Il codice genetico e degenerato

Esistono 64 (43) possibili triplette, 61 codificano per amminoacidi
e 3 sono codoni di stop



1° BASE

2° BASE

Codice Genetico

U | C | A | G
UUUF | UCUS | UAUY | UGU C
UUCF | UCCS | UACY | UGC C
UUA L | UCAS | UAA * | UGA *
UUGL | UCGS | UAG * | UGG W

I I I
CUUL | CCUP | CAUH | CGU R
CUCL | CCCP | CACH | CGC R
CUAL | CCAP | CAAQ | CGAR
CUGL | CCGP | CAGQ | CGG R

I I I
AUUI | ACUT | AAUN | AGU S
AUCI | ACCT | AACN | AGC S
AUA I | ACAT | ARBAK | AGA R
AUGM | ACGT | AAG K | AGG R

I I I
GUUV | GGUA | GAUD | GGU G
GUCV | GCCA | GACD | GGC G
GUAV | GCAA | GAAE | GGA G
GUGV | GCGA | GAGE | GGG G

successione di 3 basi
= ] aa

Degenerato:
diverse triplette per
ogni amminoacido
codoni sinonimi

3° BASE

Il numero di codoni e
collegato alla frequenza
di ogni amminoacido

* = STOP
AUG = M = START

Il codice genetico e praticamente universale




MRNA contiene segnali di inizio e di
stop della traduzione

Procarioti: il segnale di inizio della traduzione & la tripletta AUG piu vicina alla
Shine-Dalgarno definita anche ribosome binding site (RBS) perché rappresenta il sito
di legame dell’'mRNA al ribosoma (terminale 3' dell'rRNA 16S della subunita
ribosomale minore 30S)

Eucarioti: il segnale di inizio della traduzione é la tripletta AUG piu vicina alla
estremita 5’

sequenza AGGAGG, sita frai 3 e i 10 nucleotidi a

Shine-Dalgarmo monte del codone di inizio della traduzione
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(B) Segnale di inizio negli eucarioti




DNA

filamento senso

5" . .ATGTTTACTGATGGTGGTAAA........ AAACATTGA. .3’
3’ ..TACAAATGACTACCACCATTT........ TTTGTAACT. .5’

filamento antisenso

DNA
5 . . ATGTTTACTGATGGTGGTAAA........ AAACATTGA . .3’
RNA
57 . .AUGUUUACUGAUGGUGGUAAA........ AAACAUUGA. .3’
Neer M F T D G G K........ K H Cter

proteina



L_a sintesi
proteica



Ribosoma batterico
708
M, 2,7 x 10°

508 v

M, 1,8 x 106
rRNA 58

(120 nucleotidi)
rRNA 23S

(3200 nucleotidi)
36 proteine

Y

M, 0,9 x 10°

rRNA 16S
(1540 nucleotidi)
21 proteine

Ribosoma eucariotico
80S
M, 4,2 x 10°

|_a sintesi proteica
avviene sul
RIBOSOMI

60S Y

<

M, 2,8 x 10°
rRNA 58

(120 nucleotidi)
rRNA 28S

(4700 nucleotidi)
rRNA 5,88

(160 nucleoridi) Complessi rRNA-Proteine

47 proteine

Y

405D Sono costituiti da

M, 1,4 x 106 2 subunita

rRNA 18§
(1900 nucleotidi)
33 proteine




Gli tRNA fungono da molecole
adattatrici nella sintesi proteica

10 1 1di Ted mminoacid
Un messaggio in acidi nucleici deve essere N
tradotto in una proteina fatta di —— Siodiatacco
amminoacidi

Estremita 5’

| tRNA contengono un sito di legame per fosforilata —— 5 p—|
I’amminoacido  ed un  sito  di
riconoscimento per lo stampo di mMRNA

[ [T T TT] [oof=H

Ogni molecola di tRNA trasporta un
amminoacido specifico in forma attivata T T T T r
sul sito della biosintesi  proteica TTT
(RIBOSOMI)

Il sito di riconoscimento dello stampo sul
tRNA e una sequenza di 3 basi e si chiama
anticodone

N
<)
y .
~ anticodone



Caratteristiche
strutturali del tRNA

A

C Braccio accettore
C del’amminoacido
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Nucleotidi inusuali

O
H
H“N 5‘
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(0] N H
un legame |'-|
B-N-glicosidico Uracile

Derivati dell’uracile
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Struttura tridimensionale del tRNA

Ester bond NH3
64 1 . ’
Acceptor arm R Wit Aing A - Amino Acd
“ tRNA AR AV aa
TVC arm - AL Acceptor 1
a . molecule N ) /
A 20

Darm .
Intramaolecular ASL: ls\;gur;:‘odon
base-pairing 38 s
Anticodon } Anticodon i

mRNA 5
5 Anticodon arm 3




Struttura tridimensionale del tRNA

Braccio accettore Braccio accettore
Braccio TYC del’lamminoacido dellamminoacido

Braccio TyC

Braccio D
(10-25
residui)

= Braccio dellanticod
raccio dell’anticodone
N>
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‘ - Anticodone
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Attivazione dell’amminoacido

Amminoacil-tRNA

tRNA

/
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Attivazione oo /\ Fase 1

H;N* O 0 0 0

Amminoacido ATP

R , Attivazione

d ll , < s d dell’amminoacido attacca
L Y ) i
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Amminoacil-tRNA Sintetasi .".". .~

(amminoacil-AMP)
noacil-tRNA

OH OH

amminoacil-tRNA

tasi

di classe |

estremitd 3’ del tRNA
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|
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Fase 2 ol

e v 11 gruppo amminoacilico viene trasferito
e g al I I e a 1l gruppo amminoacilico viene trasferito @ direttamente al 3’-OH dell’adenosina

AMP</| @ sul 2'-OH delladenosina 3'-terminale AMP 3’-terminale del tRNA, formando
del tRNA, liberando AMP. Pamminoacil-tRNA.
i
—E=——C=R
‘z’qm

|
(8] S Ty -
i transesterificazione
0—P=0
| @ |
Q 1sesterificazione Q
trasferisce il gruppo
(RNA fummnr)aclh('o sul‘ ) (RNA
3'-OH sempre dell’'adenosina Amminoacil-tRNA
(N 3'-terminale del tRNA, V;
i generando 'amminoacil- )

tRNA.



Fase 1 Attivazione amminoacido

i IoaNg AT
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|l | | & |

Adenina

H:NT O O O~ o
Amminoacido ATP H H
[l gruppo a-carbossilico owy
del’amminoacido attacca o
il fosfato a dell’ATP, formando il N PP,
5'-amminoacil adenilato.
' Legame
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5’-Amminoacil adenilato

O

Adenina

AMP

(amminoacil-AMP) OH OH

5°-Amminoacil-adenilato




HNt O O

5’-Amminoacil adenilato
(amminoacil-AMP)

amminoacil-tRNA
sintetasi

di classe I

estremita 3’ del tRNA

(0]
|
o~ [

Amminoacil-AMP

I gruppo amminoacilico viene trasferito
AMP € sul 2’-OH delladenosina 3'-terminale
del tRNA, liberando AMP.

[ transesterificazione
~0—P=0 9
La transesterificazione
trasferisce il gruppo
tRNA 3 amminoacilico sul
3'-OH sempre dell’adenosina
3'-terminale del tRNA,

generando Pamminoacil-
tRNA.

AMP

AMP

5°-Amminoacil-adenilato

OH OH

amminoacil-tRNA
sintetasi
di classe II

O— |Adenosina

Amminoacil-AMP

Fase 2
Legame al tRNA

I1 gruppo amminoacilico viene trasferito
direttamente al 3’-OH dell’adenosina
3'-terminale del tRNA, formando
Pamminoacil-tRNA.
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Amminoacil-tRNA
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Struttura

Amminoacil-tRNA

Estremita 3’ del tRNA

Adenina

O
CH,
| Legame
(I) estere Gruppo
-0 _ﬁ): 0 amminoacilico
O

Braccio accettore
PG | dell’amminoacido

Ansa

TYC

Ansa
dell’anticodone



replicazione i i
P Il dogma centrale della biologia molecolare

trascrizione \ ) traduzione
DNA > RNA > proteina
. Catena proteica in fase NH,*
La traduzione di allungamento NH,*
del messaggio Residuo
OH amminoacidico
RNA di
/ trasporto
0 I N I N N T I O A -

RNA messaggero

direzione del movimento
del ribosoma sull'mBNA
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Traduzione
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tRNA
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e 5 fasi della sintesi proteica

Inizio: 'mRNA e il tRNA amminoacilato Subunita maggiore
si legano alla subunita minore del
ribosoma.

o Activaz Amminoacil-tRNA
ivazione

degli
amminoacidi:
il tRNA viene =

amminoacilato. & Subunita minore
(@) o) 3’
% G N
Inizio Stop
mRNA =

@ Terminazione: la
traduzione si ferma
alivello di un
codone di stop.
ImRNA ela /

proteina si
dissociano e le

subunita ribosomiali (3)
e [ Allungamento: i cicli successivi di
vengono riciclate. o
1 legame dell’amminoacil-tRNA e della
L formazione del legame peptidici
. vanno avanti fino a che il ribosoma
(5] Rlplegamer}to non raggiunge un codone di stop.

della proteina .y
e modificazioni \i

post-traduzionali. @



Prima fase
dell’allungamento
neil batteri

Sono presenti 3 siti iIn
cul vengono alloggiati
gli amminoacil-tRNA

Sito A

Sito P E P A

Sito E /&ﬁi.’\A(‘GUA(- U

oo



Sito P Sito A Sito P Sito A
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tRNA,,) tRNA (41 tRNA tRNA (1)



tunnel di uscita

della catena peptidica
nascente

centro

della Feptidil-

transrerasi

sito P

sito A

sito E

canale
per il passaggio

dellmRNA

centro
di decodificazione




Trascrizione e traduzione

| due processi sono strettamente associati nel procarioti,
mentre sono separati spazialmente e temporalmente negli
eucarioti.

(B)
DNA Nucleo
B Trascritto
o~ S— 34/ primario
Maturazione ]
g ) 2 >3< ot Citoplasma
Trasporto mMRNA
Y
~ Ribosoma , 3 J ]
) 5 Ribosoma
5 Proteina )
in fase di Proteina
sintesi in fase di
sintesi

PROCARIOTE EUCARIOTE



Video

Zanichelli


https://www.youtube.com/watch?v=aO62o3gwdew

