kod genetyczny

Czasteczka DNA jest no$nikiem informacji genetycznej, niezbednej do reprodukcji organizmu.
Odczytywanie tej informacji z wykorzystaniem w syntezie biatek nazywamy ekspresja genow. W
procesie tym informacja zawarta w DNA zostaje przepisana na RNA, ktore nastepnie kieruje
syntezg bialka.

Sekwencja zasad na kodujacej nici DNA w kierunku 5°—3°, okresla kolejno$¢ aminokwaséw
polipeptydu (kierunek od aminowego do karboksylowego).

Nie ma tu miejsca na zaden batagan, czy przypadkowos¢. Sposob, w jaki sekwencja zasad kwasu
nukleinowego zostanie przeksztalcona w sekwencje aminokwaséw podczas biosyntezy biatek jest
sciSle okreslony, narzucony i opisany przy pomocy kodu genetycznego, poslugujacego si¢
kodonami. Kodon z kolei jest to uktad trzech zasad tworzacych jednostke (kodon), bedaca sktadowa
sekwencji DNA genu.

Poniewaz cztery zasady w DNA mogg utworzy¢ 64 kodony (43) okreslajace 20 aminokwasow
wystepujacych w biatkach, a zatem liczba kodonow jest wigksza od liczby biatkowych
aminokwasow, s3 wiec one kodowane przez wiecej niz jeden kodon, co nazywamy degeneracjg.
Wyjatek tutaj stanowig metionina i tryptofan - kodowane jednym kodonem.

Kodony "obstugujace" te same aminokwasy sa podobne (r6znig si¢ gtownie w trzeciej pozycji -
pozycja tolerancji) i nazywane sg synonimami, np. kodujace treoning ACU, ACC, ACA 1 ACG.

Chociaz degeneracja kojarzy nam si¢ nie koniecznie pozytywnie, to w przypadku kodu
genetycznego minimalizuje ona efekty mutacji i ich wptyw na funkcje biatek.

Do kodowania aminokwasow wykorzystywane sg 61 (sposréd 64) kodony. Pozostate trzy (UAG,
UGA, UAA) nie koduja, lecz stanowig sygnat zakonczenia translacji i sg okreslane jako kodony
terminacyjne lub kodony stop.(co nieco przypomina nadawanie telegramu)



Stusznie kto$ spyta w tym momencie, czy jesli posiadamy kodony stop, to mamy réwniez kodony
start? I owszem.

Kodonem start (lub inaczej inicjujacym), ktory dla wszystkich biatek jest sygnatem startu translacji
jest kodon metioninowy AUG.

Kodon inicjujacy spetnia kilka funkcji: rozpoczyna wszystkie polipeptydy, jak réwniez okresla
ramke odczytu RNA.

Z kazdej sekwencji RNA mozna odczytaé trzy zestawy kodondw, z czego tylko jedna ramka
odczytu zawiera wlasciwe informacje. Dwie pozostate zawierajg najczesciej kilka kodow stop, co
wyklucza mozliwo$¢ wykorzystania ich w kierowaniu synteza biatka.

Kodony skladajac si¢ obok siebie tworza zestawy. Taki wielokodonowy zestaw, zaczynajacy si¢
kodonem inicjujacym 1 zakonczony kodonem terminacyjnym (niczym wieloetapowa trasa ze
startem 1 metg) jest okre$lany jako ORF, czylo Otwarta Ramka Odczytu. ORF wykorzystuje si¢ do
identyfikacji sekwencji DNA kodujacych biatko.

Wiadomo jest, ze (cho¢ rzadko spotykane) istniejg rozne warianty kodu. Przyktadem moga by¢ tu
mitochondria, ktore zawieraja maty genom DRN (ok. 20 gendéw ze zmianami w stosunku do kodu
uniwersalnego). Zmiany dotycza najczgsciej kodondw start i1 stop. np. UGA (stop) w
mitochondriach koduje tryptofan, a zamiast niego funkcje kodonu terminacyjnego przejety AGA i
AGG (normalnie kodujace argining).

pierwsza pozycja pozycja trzecie
pozycja druga
(koniec 57) (koniec 3%)
U C A G
U Phe |UUU | Ser UCU |Tyr UAU [Cys |UGU U
Phe UUC |Ser UCC |Tyr UAC |Cys UGC C
Leu |UUA |Ser UCA Stop |UAA |Stop |UGA A
Leu UUG |Ser UCG |[Stop |UAG |Trp UGG G
C Leu |CUU |Pro CCU |His CAU |Arg AGU U
Leu |CUC |Pro CCC |His CAC |Arg |AGC C
Leu |CUA |Pro CCA |GIn CAA |Arg |AGA A
Leu |CUG |Pro CCG |GIn CAG |Arg |AGG G
A Ile AUU | Thr ACU |Asn |AAU |Ser AGU U
Ile AUC |Thr ACC |Asn |AAC |Ser AGC C
Ile AUA |Thr ACA |Lys AAA |Arg AGA A
Met |AUG |Thr ACG |Lys AAG |Arg AGG G
G Val GUU |Ala GCU |Asp |GAU |Gly GGU U
Val GUC |Ala GCC |Asp |GAC |Gly GGC C
Val GUA |Ala GCA |Glu GAA |Gly GGA A
Val GUG |Ala GCG |Glu GAG |Gly GGG G
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