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Leolvasasi keretek - eltéré fehérjék
késziilhetnének ugyanarrdl az mRNS-ral
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rokarydta




RNS polimeraz:

Szigma faktor:
A,B,8' alegységek

Felismeri, koti a promotert

RNA polymerase holoenzyme



»  Transzkripcio prokaryotdaban
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Baktériumok( prokaryotdk) promoter
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Génexpresszio szabalyozasa prokaryotdkban
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- Lac ope ron ( - ) Functional state of the fzc operon inwild-type E colf growing in the absence of lactose.
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Haploid genom mérete

Flowering Flants
Marmmals l Homo = 1600 Mbp

Feptiles
Eirds

Amphibians

Fish /
Echinodernms

Insects /I/ Drosophila= 165 Mbp

YVy'orms
Algae & Fungi
Wirlses & //

Bacteria "] E. coli=42Mbp
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: : . (after Klug
Size of haploid genome (base pairs) & Cummings 1997




Nemkodolo szekvenciak gyakorisaga a
genomban

5
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Percent of ONA Not Coding for Protein

Prokaryotes One-celled Fungl/  Invertebrates Chordates Vertebrates Hurnans
eukaryotes Plants



Repetitiv DNS szekvencidk

(Klug & Cummings 2000)

Highly
repetitive

Satellite Interspersed
DMNA retrotransposons

Multiple Mini- Micro-
copy genes satellites satellites

Dinucleo-
tides



Human genom dszzetétele

Translated into
protein
1.1%—1.4%

Transcribed
into RNA as
end product

25% \

I

Simple repeats -:;-——Transpnsnns
(microsatellites) / 45%
3% /

Large
duplications
5%

Other intergenic
DNA
20.7%



Eukaryota RNS polimerazok

Tipus Lokalizacio Termék e s
T Nuklueolus 185,5,85 és 285 rRNS  Nem
IT  Nukleoplazma mMRNS és snRNS Erds
ITT  Nukleoplazma tRNS és 5S rRNS nffgﬁs

CC.

Csak transzkripcios komplexekben tudnak mdkadnilll



RNS polimerdz IT.

12 alegység, 0.6 MDa
F6 komponense a transzkripciés komplexnek
Katalitikus aktivitdsa van

‘DNS-1 kitekeri

*RNS polimerdz

‘mRNS ellendrzés

Nem tudja felismerni a promoter régiot

MRNS-t szintetizal



RNS polimeraz IT.

Transcription bubble

Nontemplate
strand

RNA ENA-DNA Active site
5" hybrid, 8 bp

-

Direction of transeription
(a)
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e TATA-BOXBINDINGPROTEIN
o« -TATA-boksz kisdrkdba kétédik

*C tremindlisan 2 homoldg
ismét|odo szekvencia

‘DNS-t hajlitja is, ezzel segiti a
Pol IT bekotddését

+ TFIIA és TFIIB
elésegiti a
kapcsoloddst

» TBP seqiti az
inicidciot a
transzkripciéndl

Lodish F



Iniciacio eukaryotaban I.

r activator protein
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Transzkripcio
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Transzkripcio lépései




MRNS prokarydtaban és
eukaryotaban

procaryotic mBMNA
coding nancoding
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MRNS érése eukarydtdban

+ 5" G sapka
» Hasitds és PoliA farok képzés
» Splicing /alternativ splicing/

* mRNS transzport




MRNS érése
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5 G sapka szerkezete
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PoliA farok

képzodeése

MRNS 3’ végéhez, 200-
300 A

AAUAAA helyet
ismerik fel az RNS-en.
20 nukleotidnyira
kivdgddik és poliA
farok szintetizalodik
Sziikséges a

citoplazmdba
keriléshez

DNA
. template

Consensus
BEUEnCE
(AATUTAAN)

Poly A
polyimerase




MRNS érése

initiation factors for
protein synthesis
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Splicing

Self-splicing introns

Spliceosome-catalyzed splicing
of nuclear mRNA

Group | Group I
Splicecsome
. :
3 o 2 /
HO- HO=A P &—
P . P .[_--"F s’ P




5 splice site
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———— RBNA polvmerase 11
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Transzkripcio
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MRNA Transport Picture

(a) (b ic) (d)

Mucleoplasm -

Muclaar
envelope —

Cytoplasm — T
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Transzkripcio szabalyozasa

Tobbszint

= Kromatin szerkezet(eu- és heterokromatin)
kromatin dtrendezédés (remodelling)

» Nukleoszéma szerkezet nukleoszoma szerkezetének
megvdltoztatasa hisztonok acetildldsa/deacetildldsa

= Génszinten torténé Az atirast végzé komplex ( transzkriptoszéma)

mikodésének szabdlyozdsa



Transzkripcio szabalyozdsa: génszintii

/ szabélyozés\

Cisz elemek Transz elemek
- promoter motivumok Génregulalo fehérjék
- enhancer (erésité) m. dltaldnos és specifikus
- silencer (tompité) m. transzkripcids faktorok

-aktivatorok (+hatas)

-represszorok (-hatas)

-Specialis fehérje

domének a szerkezetiikben



Transzkripcio szabdlyozdsa: Génszintii szabdlyozas

e

Cisz elemek

< 57

o
D~

Génszabdlyozé régioban
elhelyezkeddé motivumok
amelyek 4 - 20 bp.szakaszok

- promoter motivumok |

- enhancer (erdsitd) m.

- silencer (fompitd) m.

AATTAATT (Gyakran palindrom

TTAATTAA  gzekvencidk

Components of Transcription Initiation Machinery

oy M oo
. Complex

—
Extracellular and Stb10 COKIR

Intracellular Signals Complex -

N

Gene-specific
regulators a A

Acetylases
Deacetylases



Zinc ions
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Transzkripcios faktorok
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Zn ujjas fehérjek

Konszenzus szekvencidja:

C-x5'C'X3'(F/Y)'X5'L'X2_3'H'X3_4'H. .

s 25

egy o hélix és egy B redé
kapcsolédik 6ssze

Zn atom kapcsolddik
ciszteinhez és histidinhez

Szteroid receptorok

Branden and Tooze
Fig 8.5



Homeodomén motivum a-hélixekkel

Fehérje-DNS
a)

Recognition Helix (

b)




(a)

Leucin zipp-zar

RECOGNITION HELIX



Génexpresszio prokaryotdban és

v 4 v 4
eukaryotaban
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Cajal test és PML

Cajal test.
» Eredetileg "nuclear accessory bodies"
hivtak (Raymon Y Cajal)
= Kis (0.1-1.0 m) szférikus struktdra
= 1-5db/mag
= Kiilonb6z6 komponensei vannak:
splicosomalis snRNPOs, TFIIF, TFIIH,
polyadenylation specificity factor,
magvacska fehérjék
= Tsmeretlen funkcio

PML ftest:

-Kicsi (0.2-1.0 m)

+~10-30 / mag

* Promyelocytic anemia oncoproteint tartalmaz (PML)

* tartalmaz még:: Retinoblastoma (Rb) proteint, és a Bloom syndrome protein
(BLM)

*Acute promyelocytic leukemidban (APL) fontos szerepet jatszik

‘Pontos funkcié nem ismert

*Virus infekcidban a transzkripciét befolydsolhat ja



tRNA Processing

 Precursor RNA

— Spliced by
endonuclease and
ligases

— Base modifications
- RNAseP

G220

Pre-tRMNA
BTN hwon [ Exen ¥
Enﬂonucleasaja=;, | Intron |
& end 2 1 = ox
m]jﬁ:ﬂ 5 HO | R 3 onc
7 PROLLE
| Kinaze
b
. AP ppG
2 o0
' (_ﬁ_}_‘-.\ |
lr’f Ll.gasa@-h
ke
ke kﬁ%_‘ ngasn rd"ﬂ;
= o
L A |
— OO\ [
&

N A
% -
H ﬂ'a:E'J 2+ B = ﬁ: .1
I. — = DH
*B\ |
5I

2-Phosphotransferase I

)+l

Mature tRMNA EIGH EDH
5 end - 18
Jh_@\ | 3' end
5I




	Fehérjeszintézis - Transzkripció
	Leolvasási keretek - eltérő fehérjék készülhetnének ugyanarról az mRNS-ről
	Haploid genom mérete
	RNS polimeráz II.
	TATA-BOXBINDINGPROTEIN
	Iniciáció eukaryótában I.
	Transzkripció lépései
	mRNS prokaryótában és eukaryótában
	mRNS érése eukaryótában
	mRNS érése
	5’ G sapka szerkezete
	5’G sapka
	Hasítás
	Poli A farok
	Splicing
	
	Transzkripció
	
	Transzkripció szabályozása
	Transzkripciós faktorok
	egy  hélix és egy  redő kapcsolódik össze Zn atom kapcsolódik ciszteinhez és histidinhez Szteroid receptorok
	Génexpresszió prokaryótában és eukaryótában
	Cajal test és PML
	

