Credito n° 3: genetica molecolare

Problema 1: risposta: 20%, 30%, 20%.

Spiegazione: poiché , quantitativamente valgono le relazioni G:C=1, A:T=1, ci sarà tanta citosina quanta guanina (30% per entrambe) insieme, C e G costituiranno il 60% del DNA in questione; il resto, pari al 40%, deve essere spartito a metà fra A e T (20%) 

Problema 2: risposta:1) 5’TGC3’; 2) 5’UGC3’; 3)5’GCA3’
Spiegazione: ad ogni passaggio in cui vi sia una sinteri di una catena polinucleotidica (replicazione del DNA o trascrizione dell’RNA) il filamento neoformato è complementare e antiparallelo (con polarità opposta) rispetto al filamento stampo; inoltre, per qualsiasi appaiamento di filamenti polinucleotidici i 2 filamenti appaiati devono essere complementari e antiparalleli.

Problema 5: risposta: 1) no; 2) si; 3) si.

Spiegazione: la delezione di una singola base può portare alla formazione di una catena polipeptidica più corta, se tra le nuove triplette presenti nel gene in seguito alla sfalsatura del codice a valle della delezione è presente una tripletta di stop; se questo non è avvenuto e in corrispondenza della tripletta di stop originaria si è formata una tripletta che codifica per un aminoacido, si ottiene una catena polipeptidica più lunga; la delezione di 3 basi adiacenti cui non corrisponde un codone di STOP produce semplicemente l’accorciamento di 1 aminoacido della catena polipeptidica, da 25 a 24; se una sostituzione di base in una tripletta che codifica per un aminoacido porta alla formazione di una tripletta di stop, allora si produrrà una catena più corta; se una sostituzione di base nella tripletta di stop porta alla formazione di una tripletta che codifica per un aminoacido, allora si produrrà una catena più lunga .
Problema 6: risposta: 1) 2 sinonime: 7 non sinonime: 0 senza senso; 2) 5
Spiegazione: “Leggendo” a partire dall’estremità 3’ i 2 filamenti polinucleotidici della doppia elica di DNA, si trova una tripleta complementare (3’TAC5’) al  codone  di inizio trasctizione (5’AUG3’) sul filamento in alto, evidenziato in azzurro; le triplette successive, procedendo verso sinistra, sono evidenziate con colori diversi; la tripletta 3’ACT5’, complementare al codone di STOP 5’UGA3’, è evidenziata in giallo; dunque, tenendo conto che al codone di inizio trascrizione corrisponde l’aminoacido metionina (met) e che al codone non senso non corrisponde alcun aminoacido, il polipeptide è costituito di 5 aminoacidi. La tripletta evidenziata in verde (3’TAG5’) è complementare al codone che viene tradotto nel 4° aminoacido (5’AUC3’ -> ile=isoleucina); se si consulta la tabella del codice genetico, effettuando le 3 sostituzioni possibili nella 1° base (1° colonna, 3° posizione), le 3 possibili nella 2° base (3° riga, 3° posizione)  e le 3 possibili nella 3° base (1°, 2° e 4° posizione nello stesso quadrato),  si verifica facilmente il rapporto 2:7:0. Si ricorda che nella sintesi dei polinucleotidi (replicazione del DNA e trascrizione dell’RNA) il filamento nuovo cresce in direzione 3’ e che è complementare e con polarità 5’->3’ opposta rispetto al filamento stampo e che filamenti polinucleotidici appaiati (codone-anticodone, i 2 filamenti della dopia elica di DNA) sono complementari e con polarità 5’->3’ opposta
5’TTCAAAGTTCAAGCGATCCGCGGCATATCT.3’

3’AAGTTTCAAGTTCGCTAGGCGCCGTATAGA5’

Problema 7 : risposta: 1: a) 5’TCT3’, 5’TCG3’; b) T->A all’estremità 3’ nella 1° tripletta, G->A all’estremità 3’ nella 2° tripletta.

Spiegazione: dei 3 codoni non senso (5’UAA3’, 5’UAG3’, 5’UGA3’) solo 5’UGA3’ condivide 2 basi con alcuni codoni per l’arginina; dei 6 codoni per l’arginina (5’CGU3’, 5’CGC3’, 5’CGA3’, 5’CGG3’, 5’AGA3’ e 5’AGG3’) solo 5’CGA3’ e 5’AGA3’ condividono 2 basi con il codone non senso 5’UGA3’, quindi solo questi 2 codoni possono mutare in un codone non senso, di stop, con una singola sostituzione di base; le corrispondenti triplette nel DNA sono 5’TCT3’ e 5’TCG3’; la tripletta “mutata” complementare al codone non senso è5’TCA3’, quindi la sostituzione di T o G con A all’estremità  3’.nel DNA porta a una mutazione non senso
Problema 8: risposta: 7; 6; 8, 3, 11.
Spiegazione: “Leggendo” a partire dall’estremità 5’ il filamento polinucleotidico dell’mRNA originario, si trova il  codone  di inizio trasctizione (5’AUG3’), evidenziato in azzurro; le triplette successive sono evidenziate alternativamente in verde e in viola; la tripletta 5’UAA3’, codone di STOP, è evidenziata in giallo; da questo si ricava il numero degli aminoacidi (7), ricordando che al codone di inizio trascrizione corrisponde l’aminoacido metionina (met) e che al codone non senso non corrisponde alcun aminoacido.
5’GCGUAUAUGCCACGCUGGUUGUAUAGCUAAGUGAGCCAUUAA3’
Se si inserisce una base qualsiasi (X) tra il 18° e il 19° nucleotide si sposta la cornice di lettura dell’mRNA e si ottiene una nuva tripletta di stop (5’UAG3’), evidenziata in giallo, e un polipeptide più corto di un’unità (6 aminoacidi).
5’GCGUAUAUGCCACGCUGGXUUGUAUAGCUAAGUGAGCCAUUAA3’
Se alla molecola originaria si sottrae l’Adenina in 25° posizione, nell’mRNA risultante, in cui il posto in cui è avvenuta la delezione è contrassegnato da *, si ottiene una nuva tripletta di stop (5’UGA3’), evidenziata in giallo , e un polipeptide più lungo (8 aminoacidi).
5’GCGUAUAUGCCACGCUGGUUGUAU*GCUAAGUGAGCCAUUAA3’
Se si ha una sostituzione di base per transizione in 18° posizione (G->A), contrassegnata con l’asterisco,  la tripletta 5’UGG3’ diventa 5’UGA3’, cioè un codone di STOP e si ottiene un polipeptide più corto, di 3 aminoacidi.
5’GCGUAUAUGCCACGCUGA*UUGUAUAGCUAAGUGAGCCAUUAA3’
Se si ha una sostituzione di base per transizione in 28° posizione (U->C), contrassegnata con l’asterisco,  la tripletta 5’UAA3’, che è un codone di STOP, diventa 5’CAA3’, cioè un codone della Glutamina , mentre la prima tripletta di STOP “in fase è 5’UAA3’, alla fine della molecola indicata e si ottiene così un polipeptide più lungo, di 11 aminoacidi.
5’GCGUAUAUGCCACGCUGGUUGUAUAGCCAAGUGAGCCAUUAA3’







































