
Il genoma codificante

Una parte del genoma è costituito da 
sequenze codificanti che sono trascritte 

in sequenze di RNA di varia tipologia







Genoma codificante e non codificante 
per trascritti e proteine

Nei genomi degli organismi più complessi una grande porzione
del DNA apparentemente non codificante (junk DNA). Questa parte 
aumenta   all’aumentare della complessità dell’organismo.



Gli acidi nucleici (DNA/RNA)

• Gli organismi viventi contengono
due tipi di acidi nucleici: DNA  e 
RNA 

• Deoxyribonucleic acid (DNA) è 
l’acido nucleico che contiene le 
istruzioni genetiche utilizzate
nello sviluppo e funzionamento di
tutti gli organismi viventi. 

• Sia il DNA che l’RNA sono
costituiti da nucleotidi legati tra
di loro in lunghi polimeri.



RNA  è una molecola a singolo filamento non 
lineare.
La sua forma è molto importante per le 
funzioni catalitiche che può svolgere



I componenti dell’RNA
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Molecole di RNA prodotte dalla cellula (vegetale)

Tipi di RNAs Funzione
mRNAs messaggeri RNAs, codif. proteine

rRNAs componente ribosomale

tRNAs trasportatore aminoacidico

snRNAs splicing dei pre-mRNAs

sRNAs regolazione dell’espressione

A-MicroRNAs degradazione dell’ mRNA
B-Small interfering RNAs     regolazione dell’espressione genica

RNA non-codificanti funzioni varie



Le RNA polimerasi

• RNA polimerasi: 
– Batteri: una sola RNA polimerasi per tutti i geni

– Eucarioti: tre RNA polimerasi diverse 
RNA polimerasi I dirige la sintesi degli rRNA 28S, 

18S e 5,8S;
RNA polimerasi II sintetizza gli mRNA e gli snRNA;
RNA polimerasi III sintetizza I tRNA il 5S RNA 

snRNA
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Le  (almeno) 5 RNA Polimerasi dei vegetali

Tipo di Polimerasi Sequenze Trascritte

RNA pol I 5.8S, 18S, and 28S rRNA genes

RNA pol II protein coding genes, snoRNA
genes, some snRNA genes,
microRNAs

RNA pol III tRNA genes, 5S rRNA genes
some snRNA genes, genes
for other small RNAs

RNA pol IV plants only; small interfering
RNAs (siRNAs)

RNA pol V





La trascrizione dell’RNA



La RNA polimerasi dei procarioti
(oleoenzima)
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Come riconosce l’RNA polimerasi il sito di
inizio della trascrizione? Grazie al TATA Box

Il TATA box è una sequenza consenso nel promotore delle
sequenze di DNA che vengono trascritte dalla Polimerasi
batterica e dalla POLII Eucariotica



I promotori sono sequenze di DNA che si trovano a monte del sito di
inizio della trascrizione. Contengono sequenze che sono
riconosciute da proteine dette fattori di trascrizione, in grado di
legare il DNA. Numerosi fattori di trascrizione sono necessari perché
le RNA polimerasi possano eseguire la trascrizione



I promotori dei geni eucariotici sono più complessi di quelli
procariotici e regolano la trascrizione dei geni nei diversi tessuti, in
risposta a stimoli endogeni e/o dell’ambiente esterno. Presentano
numerose sequenze consenso che possono essere legate dai fattori
di trascrizione quando la trascrizone deve essere attivata.



Schema di promotore eucariotico
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L’RNA polimerasi II e l’inizio della
trascrizione negli Eucarioti
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Biochemical Reconstitution
Revealed an Ordered Assembly
of Factors for Initiation 
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Model of RNA PolII Preinitiation Complex



Trascrizione dei geni
strutturali nei procarioti



La determinazione della 
terminazione della 
trascrizione
può avvenire in diversi 
modi.
Per la presenza di 
sequenze segnale o 
formazioni di forcine  
nella sequenza del 
trascritto nei Procarioti.
Negli Eucarioti la 
terminazione è più 
complessa e richiede 
l’intervento di proteine 
specializzate nella 
regione del terminatore. 



TRASCRIZIONE DEI GENI STRUTTURALI NEGLI 
EUCARIOTI

Due tipi di elementi regolatori:

• PROMOTORE. Sequenza adiacente al sito d’inizio della trascrizione.
Non viene riconosciuto direttamente daLLA RNA Polimerasi II, ma da
proteine chiamate FATTORI TRASCRIZIONALI

• ENHANCER. Elemento che intensifica la trascrizione di un gene. E’
una sequenza che si trova nella regione del gene, a monte o a valle,
anche a distanza considerevole e puo’ funzionare in entrambi gli
orientamenti. Anch’esso funziona per interazione con fattori proteici
di regolazione

Il prodotto della trascrizione e’ il trascritto primario (pre-mRNA) che
viene poi processato a dare una molecola matura di mRNA
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Le proteine che legano il DNA si posizionano in 
corrispondenza del solco maggiore della doppia

elica





Struttura del gene eucariota



I trascritti primari degli Eucarioti sono soggetti a maturazione



Maturazione di un trascritto primario



La maggior parte dei geni eucariotici codificanti per proteine
è costituita da sequenze codificanti chiamate esoni
intervallate da sequenze non codificanti definite introni.

DNA GE NE
intronexon 1 exon 2

transcription

precursor-mRNA
(pre-mRNA)

intron

Gli introni sono presenti anche nella
sequenza del trascritto primario e debbono

essere rimossi



Molti geni contengono più introni

1 2 3 54

3 4 51 2

intron 2 intron 3 intron 4intron 1



IL processo di rimozione degli introni dal
trascritto è detto Splicing  

pre-mRNA

intron branchpoint

A

intermediates

Step 1

spliced mRNA

Step 2



Lo Splicing ha luogo in strutture nucleari
dette “spliceosomi”  costituite da proteine e 

RNA

pre-mRNA spliced mRNA

spliceosome
(~100 proteins + 5 small RNAs)



Splicing



Identificazione di DNA intronico
tra regioni esoniche

MATURAZIONE DELL’RNA



SPLICING

MATURAZIONE DELL’RNA

• Processo di rimozione degli introni dal trascritto
• Avviene grazie a grossi complessi che lo catalizzano detti SPLICEOSOMI 
• Gli spliceosomi sono formati da snRNP, particelle ribonucleoproteiche 

formate dall’associazione fra particolari RNA e specifiche proteine
snRNA: classe particolare di RNA, lunghi circa 200 nt; cinque di essi sono 
coinvolti nello splicing: U1, U2, U4, U5, U6.





Il trascritto maturo negli Eucarioti



Struttura dell’mRNA maturo

UTR = untranslated region = regione non tradotta
prodotto dalla trascrizione di un gene=trascritto primario.

Open Reading Frame



Gli introni multipli in un gene possono essere
combinati in maniera diversa in diversi tessuti di un 

organismo o in diversi stadi di sviluppo

3 541 2

1 2 3 5Foglia

1 43 5Frutto

Quindi un gene può codificare per più di un trascritto
maturo e quindi per più di una proteina .
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