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REPLIKACJA
- organizacja widetek
replikacyjnych



Replikacja DNA ma charakter
semikonserwatywny

* Podwojenie ilosci DNA jest podstawg
ciggtosci zycia i rozmnazania (ptciowego |
bez ptciowego) organizmow.

» Podstawa przekazywania informacii
genetyczne]
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Ryc. 1.13. Model tworzenia si¢ oczka replikacyjnego i rozchodzenia widetek replikacyjnych: A — u proka-
riontéw, B — u eukariontéw (O — origin; 1, 2 i 3 — postepujacy proces replikacji)

(Biologia 3. OPERON)
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Nukleotydy dobudowywane sga do wolnego konca 3’

MATRYCA
(STARA NIC)

MATRYCA
(STARA NIC)

p, nowy 5' kierunek wydiuzania
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(Biologia 3. OPERON)
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“Okazaki fragments”
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Przykiady zadan



Ladamnie 20. (2 pkr)
Schemat przedstawia w uproszczony sposob przebieg replikacji DINA:

1A LT A TA

G G 5 C GC

9 EI GC GC

w cG G

T A TA E A

AT AT| T A7

AT AT AT

A TA T A

A AT Al

5 0 5 CHY G

lancuch DNA potomne lancuchy DNA
maclerrysiy

Opisz przedstawiony na schemacie przebieg replikacji DNA.



Zadanie 24. (2 pkt)

Naukowcy zbadali material genetyczny pewnego wirusa. Wyniki swoich badan przedstawili
w tabels.

Rodzai nukleotvdu Procentowa zawartosc nukleotydu

] - w badanym materiale genetycznym
A (adeninowy) 10
G (guaninowy) 50
C (cytozynowy) 20
T (tymimmowy) 20

Na podstawie analizy przedstawionyvch wynikow badan okresl rodzaj:

a) kwasu nukleinowego (RNA, czy DNA), ktorv jest materialem genetveznvm tego
wirusa.

b) czasteczki (jednoniciowa, czy dwuniciowa), ktora ma kwas nukleinowy tego wirusa.

Kazda z odpowiedzi uzasadnij jednym argumentem.
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EI) ............ DNA - bo Wystepuje T AT

1) I Jednoniciowa — bo w przypadku czgsteczki dwuniciowej ...
%A =%T oraz %G =%C



Zadanie 20. (1 pkt)

W DNA pewnej bakterii cytozyna stanow1 37% wszystkich zasad.
Oblicz ponizej, jaka jest zawartos¢ procentowa kazdej z pozostalych zasad azotowych
(A, Ti1G)w DNA tej bakterii. Uzyskane wyniki zapisz w wyznaczonych miejscach.
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Zadanie 25. (1 pkt)

Zaznacz zdania, ktore poprawnie opisuja proces replikacji czasteczki DNA.

A. Podczas replikacji DNA dwuniciowa helisa rozplata sie 1 kazda pojedyneza ni¢ stuzy jako
matryca do syntezy komplementarnej nici potomne;.

B. Synteze nowych nic1 DNA przeprowadza enzym polimeraza DNA, ktorego czasteczki sa
wbudowywane w powstajaca ni¢ DNA.

C. Kierunek syntezy obydwu potomnych nici DNA (nici prowadzacej 1 nici opdznionej) jest
zgodny z kierunkiem przesuwania sie widelek replikacymych 1 synteza odbywa sie
W sposob ciagly.

D. Replikacja DNA ma charakter semikonserwatywny, poniewaz w sklad kazdej potommne;)
czasteczki DNA wchodzi jedna oryginalna ni¢ macierzysta 1 jedna nowo zsyntetyzowana.
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TRANSKRYPCJA
| TRANSLACJA



Centralny dogmat genetyki:

Informacja genetyczna moze byc¢
przenoszona

* (1) z DNA na DNA podczas replikacjl,

* (2) z DNA na RNA podczas transkrypcji
(ewentualnie dalej z RNA na polipeptyd
podczas translacji).



Transkrypcja

mRNA . RNA polymerase One strand
UAGUAAUCGUUUCGAUUCGG 4 of DNA
being

transcribed

strand

“Antisense”’
strand

\ CGATTCGGATTAGCGCTAGCTTAGCGTTAGATCGA

Locally unwound segment of double helix

(Principles of Genetics, 8 ed, Gardner et al.Wiley)



Translacja

Proces ttumaczenia sekwencji nukleotydéw na sekwencje
aminokwasow.

Kompleks translacyjny wymaga:

* (1) ponad 50 polipeptydow i 3 do 5 czasteczki RNA stanowigcych
rybosomy (ich sktad jest odmiennych dla réznych grup
taksonomicznych),

* (2) co najmniej 20 enzymow aktywujgcych aminokwasy (syntetazy
aminoacylo-tRNA),

* (3) 40-60 roznych czgsteczek tRNA,

* (4) co najmniej 9 biatek kontrolujgcych inicjacje, elongacje i
terminacje syntezy polipeptydow.

Z uwagi na swojg wage, kompleks ten stanowi zasadniczg czesc
maszynerii metabolicznej komorki.
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Rybosom bakteryjny
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tRNA alaniny u drozdzy
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TABLE 10.1 The Genetic Code*

FIRST (5°) LETTER

SECOND LETTER
u o A G
uuu ucu ) UAU | UGU U
Phe Tyr Cys
uuc ucc UAC UGC C
U y Ser
UUA UCA UAA  Ochre UGA Opal A
Leu (terminator) (terminator)
UUG UCG | | UAG Amber UGG Trmp G
(terminator)
cuu CCU CAU cGu | U
His
cuc cce CAC CGC C
) Leu  Arg
CUA CCA CAA CGA A
Gln E
CUG | CCG, CAG CGG | ¢ =
o0
AUU ACU AAU AGU u =
Asn Ser
AUC ) Tleu ACC AAC AGC C é
AUA | ACA AAA AGA A
Lys Arg
AUG Met ACG | AAG AGG G
(initiator) [
GUU) GCU GAU] I GGU U
GUC GCC GAC GG C
G ) Val ) Ala ) Gly
GUA GCA GAA GGA A
Glu
GUG (initiator) GCG, GAG GGG | G

#Each triplet nugl&oﬁde sequence or codonr refers to the r;:\;lleotide sequence in mRNA (not DNA) that specifies the
i ti indicated ami id id i ination . .
neomporation of the indicated amino acd or polypepide i iSERRESI S of Genetics, 8 ed, Gardner et al. Wiley)



Cechy kodu genetycznego

* Trojkowy

» Jednoznaczny

« Zdegenerowany
* Bezprzecinkowy
* Niezachodzacy
* Uniwersalny



Przykiady zadan



2005 pp

Zadanie 23. (1 pkt)

Z. podanych nizej przykladow wybierz zapis na pewno nieprawidlowy.

A) kodon ACU—» treonina

B) kodon GAU —— asparagina

arginina
C) kodon AGC
lizyna

AGU
D) kodony: > seryna
AGC
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Zadanie 23. (1 pkt)

Z. podanych nizej przykladow wybierz zapis na pewno nieprawidlowy.

A) kodon ACU—» treonina

B) kodon GAU —— asparagina

arginina

@k don AGC —
Oaon Tl
I

AGU
D) kodony: > seryna
AGC

lizyna



Zadanie 23. (2 pki)
Schemat przedstawia przebieg biosyntezy bialka:

Przyporzadkuj kaidemu ze zwiazkow organicznych oznaczonych na rysunku
cyframi 1 — 4, jego poprawna nazwe sposrod A - E.

1 T teccscsccccecscsssacscrssnsncncassnascasen .‘.&' aminokwas
) e B. DNA
3 C. mRNA

T teecscsccccscccscencccsccscscncncsannasnsnn D. IRNA

4 e E. tRNA



Zadanie 49. (1 pkt)

Wedlug najnowszych badan. w co najmniej 16 organizmach z oddzielnych galezi
ewolucyjnych kodonom sa przypisane aminokwasy inne niz standardowo. Wiele gatunkow
glonu Acetabularia odczytuje kodony UAG 1 UAA, powszechnie oznaczajace ,.stop”. jako
glicyne. Kodon CUG. ktéry normalnie oznacza leucyne, w komorkach grzybow z rodzaju
Candida jest thumaczony jako seryna.

Podaj cech¢ kodu genetycznego, od ktorej odstepstwa zostaly przedstawione w tekscie.
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Wedlug najnowszych badan. w co najmniej 16 organizmach z oddzielnych galezi
ewolucyjnych kodonom sa przypisane aminokwasy inne niz standardowo. Wiele gatunkow
glonu Acetabularia odczytuje kodony UAG 1 UAA, powszechnie oznaczajace ,.stop”. jako
glicyne. Kodon CUG. ktéry normalnie oznacza leucyne, w komorkach grzybow z rodzaju
Candida jest thumaczony jako seryna.

Podaj cech¢ kodu genetycznego, od ktorej odstepstwa zostaly przedstawione w tekscie.

Kod genetyczny jest uniwersalny



Pomizsze informacye wykorzystay do ropwiqrama zadan nr 221 23,
Na rysumbu przedstawione fagment procesy translacy

A
-
I i
'f: :::%L! o :b':TTfF. '-'.‘?,““. Tabela z frazgmentem
p '—'EI.:'_ f—]—]—_‘hﬂ_:_,:ﬂ) kodu genetvezneszo:
Asrghoancan - - kodon | aminokawas
= | VAT | tvromyma
??g 4 ] TAU |[nrooma
ey UAA [siop
]:[ mmmmmmmmmm i -\.-_.LHE A e Ly UAG iop
[ P AU | metionina
AUA | izolencyma
ALIC izolencyna

Ladande 12, (T pky
Podaj narwe aminokwasu, lbory zostamie przylaczony w miejscn A (wykerzystaj
zalaczons tabele z fragmentem kodu gemetvornego).

Zadanie 23, (3 pke)
Wrypelniajac pomifsza tabele, podaj marwy kwasow pullemowych ommaczonych
na rysunkm, jako Ii IT eraz oloes] role kaidego z mich w procesie biosynbery biafla

Nazwa kwasn nokleinoweszn Eola bwasn nukleimowezo w biosyntezie biallka
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Zadanie 29. (1 pki)

W ponizszej tabeli przedstawiono fragment kodu genetycznego.

AUU -Ile ACU-Thr AAU - Asn AGU — Ser
AUC —TIle ACC —Thr AAC - Asn AGC — Ser
AUA —Ile ACA —Thr AAA —Lys AGA — Arg
AUG — Met ACG-Thr AAG-Lys AGG — Arg

W procesie translacji zostal utworzony lancuch bialka. ktorego fragment buduja nastepujace
aminokwasy:
metionina (Met) — lizyna (Lys) — 1zoleucyna (Ile) — seryna (Ser).

Korzystajac z tabeli kodu genetycznego zamieszczomej powyvzej, zaznacz nic DNA
sposrod A-D, ktora zawiera informacje potrzebna do syntezy przedstawionego lancucha
aminokwasow.

. TATTTGTAATCC
TACTTTTAGTCA
. TACTTTTAATCT
. TACTCTTCATGG

~Nol- N



Zadanie 29. (1 pki)

W ponizszej tabeli przedstawiono fragment kodu genetycznego.

AUU -Ile ACU-Thr AAU - Asn AGU — Ser
AUC —TIle ACC —Thr AAC - Asn AGC — Ser
AUA —Ile ACA —Thr AAA —Lys AGA — Arg
AUG — Met ACG - Thr AAG-Lys AGG — Arg

W procesie translacji zostal utworzony lancuch bialka. ktorego fragment buduja nastepujace
aminokwasy:

metionina (Met) — lizyna (Lys) — 1zoleucyna (Ile) — seryna (Ser).
Korzystajac z tabeli kodu genetycznego zamieszczonej powvzej, zaznacz nic DNA

sposrod A-D, ktora zawiera informacje potrzebna do syntezy przedstawionego lancucha
aminokwasow.

A. TATTTGTAATCC
B. TACTTTTAG{CA) B)

C. TACTTTTAATCT TAC | TTT | TAG | TCA
D. TACTCTTCATGG AUG | AAA | AUC | AGU

Met|Lys|Ile|Ser



Zadanie 22. (2 pkt)

Uszkodzenia DNA polegajace na zmianach pojedynczych par nukleotydow nazywamy
mutacjami genowymi. Mutacje te sa przypadkowe, a ich przyczyna sa zazwyczaj
nienaprawione bledy powstajace podczas replikacji DNA lub dzialanie mutagenow. Skutki
mutacji genowych zaleza od rodzaju zmiany spowodowane) w sekwencj1 nukleotydow.

Podaj, jakie skutki moga wywola¢ w organizmie mutacje genowe, w wyniku ktorych
nastepuje zamiana jednego kodonu na inny (mutacja zmiany sensu),

a) jezeli nowy kodon jest kodonem stop i znajduje si¢ w Srodku kodowanej sekwencji
bialka.



Zadanie 22. (2 pkt)

Uszkodzenia DNA polegajace na zmianach pojedynczych par nukleotydow nazywamy
mutacjami genowymi. Mutacje te sa przypadkowe, a ich przyczyna sa zazwyczaj
nienaprawione bledy powstajace podczas replikacji DNA lub dzialanie mutagenow. Skutki
mutacji genowych zaleza od rodzaju zmiany spowodowane) w sekwencj1 nukleotydow.

Podaj, jakie skutki moga wywola¢ w organizmie mutacje genowe, w wyniku ktorych
nastepuje zamiana jednego kodonu na inny (mutacja zmiany sensu),

a) jezeli nowy kodon jest kodonem stop i znajduje si¢ w Srodku kodowanej sekwencji
bialka.

Przedwczesna terminacja translacji — polipeptyd zbyt krotki, jesli gen koduje
enzym, wigze sie to zazwyczaj z utrata funkcji

b) jezeli nowy kodon koduje inny aminokwas.

Dochodzi do zamiany (podstawienia) aminokwasu — skutek zalezny

od specyficznej lokalizacji i roli jaka w danym polipeptydzie petni aminokwas

(np. nowy enzym moze posiadac¢ nadal te same wtasciwosci, moze utraci¢ funkcje,
moze tez zyska¢ nowe wiasciwosci).



Ladanie 24. (3 pkr)

Na schemacie przedstawiono w uproszczony sposob dwa efapy syntezy bialka w komorce,
na podstawie informacji genetvczne) zawarte) w DNA. W procesie tym uczestnicza trzy
rodzaje RNA (fRNA, mENA 1 tfRINA), z ktorych vwzgledniono tylko jeden.

DNA

A
¥
RNA

translacja

h
eneeeeeeee=y hialtko

a) Podaj nazwe procesu oznaczonego na schemacie jako A.



Zadanie 27. (1 pkt)
Podczas replikacji DNA doszlo do mutacji w obrebie genu kodujacego kluczowe dla rozwoju
organizmu bialko. Zamiast sekwencji CAA na nici DNA pojawila sie sekwencja CAC.

CUU leucyna GUU walina GAA glutaminian
Fragment tabeli CUC leucyna GUG walina GAC asparaginian
kodu genetvcznego | GCC alanina CCA prolina CAA glutamina

GCA alanina CAC histydyna CAG glutamina

Ocen, czy opisana mutacja ma negatywne znaczenie dla funkcjonowania organizmu.
Uzasadnij odpowiedz, uwzgledniajac bezposredni skutek tej mutacji.



Zadanie 27. (1 pkt)
Podczas replikacji DNA doszlo do mutacji w obrebie genu kodujacego kluczowe dla rozwoju
organizmu bialko. Zamiast sekwencji CAA na nici DNA pojawila sie sekwencja CAC.

CUU leucyna GUU walina GAA glutaminian
Fragment tabeli CUC leucyna GUG walina GAC asparaginian
kodu genetvcznego | GCC alanina CCA prolina CAA glutamina

GCA alanina CAC histydyna CAG glutamina

Ocen, czy opisana mutacja ma negatywne znaczenie dla funkcjonowania organizmu.
Uzasadnij odpowiedz, uwzgledniajac bezposredni skutek tej mutacji.

""" Jest to mutacja synonimowa — bez negatywnych konsekwencii.
Nowy kodon powstaly na skutek mutacji koduje ten sam aminokwas ..........



Zadanie 21. (2 pkt)

Fragment czasteczki bialka sklada sie z 24 aminokwasow.
a) Podaj, ile kodonow kodowalo informacje dotyczaca tego fragmentu bialka.

b) Oblicz, ile nukleotydow skladalo sie¢ na fragment nici DNA kodujacej ten fragment
bialka.



Zadanie 21. (2 pkt)

Fragment czasteczki bialka sklada sie z 24 aminokwasow.
a) Podaj, ile kodonow kodowalo informacje dotyczaca tego fragmentu bialka.

......................................................................... 24

b) Oblicz, ile nukleotydow skladalo sie¢ na fragment nici DNA kodujacej ten fragment
bialka.

24*3=172



Regulacja ekspresji genow
OPERON



o Operon laktozowy
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Ryc. 3.13. Operon laktozowy: A — nieaktywny, B — aktywny

(Biologia 3. OPERON)
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Operon tryptofanowy
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Ryc. 3.14. Operon tryptofanowy: A — aktywny, B — nieaktywny

(Biologia 3. OPERON)



* Operon laktozowy

— Przyktad operonu indukcyjnego
(charakterystyczny dla procesow
katabolicznych)

* Operon tryptofanowy

— Przyktad operonu represyjnego
(charakterystyczny dla procesow
anabolicznych)



Represja kataboliczna - DIAUKSJA

» Co sie dzieje gdy w srodowisku jest
zarowno laktoza, jak i glukoza “?

* Najpierw wykorzystywana jest glukoza, a
dopiero po wykorzystaniu glukozy laktoza.
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LAKTOZA OBECNA
kompleks represor—
= —allolaktoza nie moze
> ol ek sie zwiazac z operatorem
— laktoza
- polimeraza RNA
: moze si¢ wigza¢ ‘ N
? [ faza zahamowania z promotorem lacZ
- wazrostu (lag) \ _
= zuzywana glukoza represor
laktozowy allolaktoza
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0 2 4 6 8 10 ALE... OBECNA ROWNIEZ GLUKOZA
czas (godziny) transkrypcja nie zachodzi
poziom glukozy jest wysoki
poziom cAMP jest niski
brak transkrypciji
ATP OH OH
aktywator CAP odliaczony
cyklaza adenylanowa
hamowana przez glukoze
O—CH, poziom glukozy jest niski
O poziom cAMP jest wysoki

cAMP

= 13

cAMP
—pP——O OH

aktywator CAP przylacza '\,
si¢ do miejsca CAP SrTes
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Przykiady zadan



Ladame 27. (2 phx)

Pﬁnehuktmem-aeqpnhmaézpﬂuﬂmumﬁaﬂnﬂrp b, pdy w podiozu brak jest Trp,
bakterie moga go same syntetyzowac W komarkach tych bakoerii wystgpme biatko

— represor Trp, ktore jest akoywme tylko po poljczeniu s z tryptofanem
Akrywme bialko represarows wilze 58 I promotorem operona @ hamuje ransknypoje senow
kodujacych enrymy potrzeboe do syntery ryptafanu.
a) Opizz, w jakd spesob dzala operon tryptofanewy u bakfers, gdv tnvpiofan nie
wystepuje w podiodn.

b) Wrjasnij, jak na drzialamie opercmm tryptofancowezn wplymie mutacja w gemie
kodujacym biatko represorowe, polegajaca na tym, e represor bez polaczenia z Trp
bedzie wizzal sie 1 promotorem.



Ladame 27. (2 phx)

Pﬁnehuktmem-aeqpnhmzpﬂuﬂmum'pmfmﬂrp b, pdy w podiozu brak jest Trp,
bakterie moga go same syntetyzowac W komarkach tych bakoerii wystgpme biatko

— represor Trp, ktore jest akoywme tylko po poljczeniu s z tryptofanem

Akrywme bialko represarows wilze 58 I promotorem operona @ hamuje ransknypoje senow

kodujacych enrymy potrzeboe do syntery ryptafanu.

a) Opizz, w jakd spesob dzala operon tryptofanewy u bakfers, gdv tnvpiofan nie

wystepuje w podiodn.

Represor Trp nie jest aktywny i nie wigze sie z operatorem operonu
tryptofanowego. Umozliwia to transkrypcje genoéw potrzebnych do
syntezy tryptofanu

b) Wrjasnij, jak na drzialamie opercmm tryptofancowezn wplymie mutacja w gemie
kodujacym biatko represorowe, polegajaca na tym, e represor bez polaczenia z Trp

bedzie wizzal sie 1 promotorem.

Taka mutacja prowadzi¢ bedzie do wiagzania sie represora Trp
Zz operatorem operonu tryptofanowego nawet w przypadku braku Trp
w podiozu. Transkrypcja genéw tego operonu bedzie stale zahamowana.



