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2.3. KLONOWANIE DNA
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Sekwencjonowanie genomow eukariotycznych strategig shotgun wymaga
zastosowania zaawansowanych programéw do skfadania

Do sekwencjonowania bardziej ztozonych genomdéw mozna wykorzystac
hierarchiczng strategie shotgun

Czym jest sekwencja genomu i czy zawsze jej potrzebujemy?
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Proste skanowania ORF sg mniej wydajne dla wiekszych DNA
eukariotycznych

Szukanie gendéw niekodujgcych RNA

Poszukiwanie homologii i genomika poréwnawcza nadajg $ledzeniu
sekwencji nowy wymiar

5.2. ANOTACJA GEMOMU PRZEZ ANALIZE TRANSKRYPTOW GENOW
Testhybrydyzacyjny pozwala ustali¢, czy fragment zawiera sekwencje
ulegajacq ekspresji

Istniejg metody doktadnego mapowania koncéw transkryptéw
Granice ekson-intron mozna doktadnie zlokalizowa¢

5.3. ANOTACJA PRZEZ CALOGENOMOWE MAPOWANIE RNA
Mikromacierze dachéwkowe umozliwiajg mapowanie tran skryptéw
na chromosomach lub catych genomach

Sekwencje transkryptéw mozna zmapowac bezposrednio w genomie
5.4. PRZEGLADARKI GENOMOW
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USTALANIE FUNKCJI GENU
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Homologia odzwierciedla zwigzki ewolucyjne
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PODSUMOWANIE

KROTKIE PYTANIA OTWARTE

112
114

115
116

117
118
118
119

119
121
123
124
124
125
125

127
127
127

128

129
130

131
131
132
133
135
136

136

138

141
141

142
143
144



ZADANIA PROBLEMOWE
LITERATURA UZUPEENIAJACA

ROZDZIAL 7.

EUKARIOTYCZNE GENOMY JADROWE

7.1. GENOMY JADROWE ZNAJDUJA SIE W CHROMOSOMACH
Chromosomy sg znacznie krétsze niz zawarte w nich czgsteczki DNA
Specyficzne wiasciwosci chromosomdéw metafazowych
Oddziatywania DNA-biatko w centromerach itelomerach

7.2. W JAKI SPOSOB GENY SA ZORGANIZOWANE W GENOMIE
JADROWYM?

Geny nie sg rozmieszczone rownomiernie w obrebie genomu
Odcinek genomu cztowieka

Genom drozdzy jest bardzo zwarty

Organizacja gendéw u innych eukariontéw

7.3. ILE JEST GENOW I JAKIE SA ICH FUNKCIE?

Liczby genéw moga by¢ mylace

Katalogi gendw ujawniajg cechy charakterystyczne réznych organizmoéw
Rodziny gendow

Pseudogeny i inne relikty ewolucyjne
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Teoria endosymbiozy wyjasnia pochodzenie genomow organellarnych
Wiekszos¢ genomoéw organellarnych jest kolista

Katalogi gendw z genomoéw organellarnych
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DOSTEPNOSC GENOMU
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Synteza bakteryjnego RNA jest réwniez regulowana przez kontrolowanie
terminacji transkrypcji

Synteza eukariotycznego RNA jest regulowana gtdwnie przez biatka
aktywatorowe
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Niektdére biatka sgq aktywowane przez ciecie proteolityczne

Istotne zmiany w aktywnosci biatka mogg wynikac¢ z modyfikacji
chemicznych

13.5. WYJSC POZA PROTEOM

Metabolom jest kompletnym zbiorem metabolitow wystepujacych

w komorce

Biologia systemow umozliwia opisanie aktywnosci komorki w sposdb
zintegrowany
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REPLIKACJA GENOMU

15.1. TOPOLOGIA REPLIKACII GENOMU

Struktura podwojnej helisy utrudnia proces replikacji

Doswiadczenie Meselsona-Stahla dowiodto semikonserwatywnosci
replikacji

Odkrycie topoizomeraz DNA pozwolito na rozwigzanie problemu
topologicznego

Wariacje na temat replikacj semikonserwatywnej

15.2. FAZA INICJACII REPLIKACII GENOMU

Inicjacja replikacji DNA w komorkach E. coli

Obszary inicjacji replikacji DNA w komodrkach drozdzy sg rownie dobrze
poznane

Identyfikacja miejsc inicjacji replikacji DNA w komédrkach wyzszych
eukariontéw okazata sie znacznie trudniejsza

15.3. ZJAWISKA ZACHODZAC W OBREBIE WIDELEK REPLIKACYINYCH
Polimerazy DNA to maszyny molekularne produkujace (i degradujace)
DNA

Ograniczenia polimeraz DNA utrudniajace replikacje genomu

Do ukonczenia replikacji nici opdznionej konieczne jest potgczenie
fragmentow Okazaki

15.4. TERMINACJA REPLIKACII GENOMU

Terminacja replikacji genomu E. coli zachodzi w Scisle okreslonym
obszarze

Niewiele wiadomo o terminacji replikacji w komérkach eukariontéw

W niektérych komérkach to telomeraza konczy replikacje czasteczek
chromosomowego DNA

Wptyw dtugosci telomerdéw na procesy starzenia komdrkowego

i nowotworzenia

Unikalne rozwigzanie problemu skracania telomeréow w komorkach
Drosophila

15.5. REGULACJA REPLIKACJI GENOMU EUKARIOTYCZNEGO
Replikacji genomu wymaga synchronizacji z cyklem komdorkowym
Warunkiem przejscia punktu kontrolnego G1-S jest udzielenie miejscom
inicjacji ,licencji na replikacje"

Nie wszystkie miejsca inicjacji replikacji sq wykorzystywane jednoczesnie
Komoérka ma rézne opcje na wypadek uszkodzenia genomu
PODSUMOWANIE
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ROZDZIAL 16.

MUTACJE I NAPRAWA DNA

16.1. PRZYCZYNY MUTACII

Btedy w replikacji sg zrédtem mutacji punktowych

Btedy w replikacji mogq tez doprowadzi do mutacji typu insercji i delecji
Mutacje sg rowniez wywotywane przez mutageny chemiczne i fizyczne
16.2. NAPRAWA MUTACJII I INNYCH TYPOW USZKODZEN DNA

Systemy naprawy bezposredniej wypetniajg pekniecia i koryguja niektére
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rodzaje modyfikacji nukleotydéw

Wycinanie zasad naprawia wiele rodzajéw uszkodzonych nukleotydéw

Naprawa przez wycinanie nukleotydow koryguje bardziej rozlegte
uszkodzenia

Naprawa btednie sparowanych nukleotydéw poprawia btedy replikacji
Pekniecia jedno- i dwuniciowe mogg by¢ naprawiane

Uszkodzenia DNA mogg by¢ pomijane podczas replikacji genomu
Defekty w naprawie DNA stanowig podtoze chordb cziowieka, w tym
nowotwordéw
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REKOMBINACJA I TRANSPOZYCJA

17.1. REKOMBINACJA HOMOLOGICZNA

Modele rekombinacji homologicznej Hollidaya i Meselsona-Raddinga
Model peknie¢ dwuniciowych w rekombinacji homologicznej
RecBCD jest najwazniejszym szlakiem rekombinacji homologicznej
u bakterii

E. coli moze takze przeprowadzac¢ rekombinacje homologiczng

za pomocg szlaku RecFOR

Szlaki rekombinacji homologicznej u eukariontow

Gtéwng rolg rekombinacji DNA jest naprawa DNA

17.2. REKOMBINACJA UMIEJSCOWIONA

Bakteriofag A wykorzystuje rekombinacje umiejscowiong podczas cyklu

lizogennego infekcji

Rekombinacja umiejscowiona jest pomocnym narzedziem

w konstruowaniu roslin modyfikowanych genetycznie

17.3. TRANSPOZYCIA

Transpozycja replikatywna i konserwatywna transpozonéw DNA

Retroelementy podlegajg transpozycji replikatywnej za posrednictwem

kopii RNA
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ROZDZIAL 18.

DROGI EWOLUCJI GENOMOW

18.1. GENOMY: PIERWSZE 10 MILIARDOW LAT

Pierwsze systemy biochemiczne opieraty sie na RNA

Pierwsze genomy zbudowane z DNA

W jakim stopniu zycie jest niepowtarzalne?

18.2. EWOLUCJA CORAZ BARDZIEJ ZtOZONYCH GENOMOW
Sekwencje genomow kryjg wiele sladéw dawnych duplikacji genow
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Duplikacja genu moze zajs¢ na skutek wielu réznych procesow 423

Mozliwa jest tez duplikacja catego genomu 424
W réznych genomach, w tym w genomie cztowieka, mozna odnalez¢

tez slady mniejszych duplikacji 428
Prokarionty i eukarionty mogg nabywac geny od innych gatunkéw 430
W ewolucji genomu nastepujg rowniez rearanzacje istniejgcych genéw 431
Konkurencyjne hipotezy wyjasniajg pochodzenie intronéw 433
Ewolucja epigenomu 435
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Genomy cztowieka i szympansa sq bardzo do siebie podobne 436
Paleogenomika pomaga zrozumie¢ niedawng ewolucje genomu cztowieka 438
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Pierwsze migracje ludzi z Afryki 440
Réznorodnos¢ genoméw utatwia uprawe roslin 442
PODSUMOWANIE 444
KROTKIE PYTANIA OTWARTE 445
PYTANIA PROBLEMOWE 445
LITERATURA UZUPELNIAJACA 445
SLOWNICZEK 445
INDEKS 447

oprac. BPK



