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                 DNA a jej² stavebn² podjednotky 



            Dvouġroubovice DNA 

Konformace B: 
Vzd§lenost mezi p§ry baz²: 0,34 nm 

Poļet p§rŢ baz² na jednu ot§ļku: 10,5 

D®lka jedn® ot§ļky: 3,4 nm 



Z§kladn² konformace DNA 



Sch®ma ¼stŚedn²ho dogmatu molekul§rn² biologie 



Funkce DNA 
 

Struktura DNA umoģŔuje uchov§n² genetick® informace, jej² pŚenos (replikace) a realizaci 

(transkripce a translace). 

  

Replikace DNA 

Protoģe oba ŚetŊzce DNA v dvouġroubovici obsahuj² sekvence nukleotidŢ, kter® jsou navz§jem 

pŚesnŊ komplement§rn², mohou obŊ vl§kna slouģit jako templ§t (matrice) pro synt®zu nov®ho 

komplement§rn²ho ŚetŊzce. Pro tento proces se pouģ²v§ oznaļen² replikace DNA; vznikaj² pŚi nŊm 

dvŊ identick® molekuly z jedn® pŢvodn². Tak je umoģnŊn pŚenos genetick® informace z mateŚsk® 

buŔky do dceŚin®. 

PŚesto zde vznik§ ot§zka, jak mŢģe buŔka zkop²rovat miliardy p§rŢ nukleotidŢ pŚed kaģdĨm 

rozdŊlen²m. Kop²rov§n² mus² bĨt velice rychl® a pŚesn®: bŊhem 8 hodin dok§ģe ģivoļiġn§ buŔka 

zkop²rovat celĨ svŢj genom prŢmŊrnŊ s jednou ļi dvŊma chybami. Tuto pr§ci prov§d² soubor 

proteinŢ, kterĨ dohromady vytv§Ś² replikaļn² apar§t. Replikace DNA d§v§ vznik dvŊma novĨm 

dvouġroubovic²m, kter® poch§zej² z mateŚsk®ho helixu, a kaģd§ dceŚin§ dvouġroubovice je tvoŚena 

jedn²m pŢvodn²m a jedn²m novŊ vytvoŚenĨm vl§knem (semikonzervativn² replikace). 

Dvouġroubovice DNA je za norm§ln²ch podm²nek velmi stabiln², oba ŚetŊzce jsou spojeny mnoha 

vod²kovĨmi mŢstky mezi b§zemi. K oddŊlen² vl§ken doch§z² pŚi teplotŊ kolem 100 ÁC. Pokud m§ 

vġak ŚetŊzec DNA fungovat jako templ§t, mus² bĨt oba ŚetŊzce oddŊleny, aby se jejich nukleotidy 

mohly p§rovat s nukleotidy pŚipojovanĨmi do nov®ho vl§kna. CelĨ proces replikace zaļ²naj² 

iniciaļn² proteiny, kter® se v§ģou na DNA a rozv²jej² jej² dvouġroubovicovou strukturu 

pŚeruġov§n²m vod²kovĨch mŢstkŢ. Aļkoliv vod²kov® mŢstky ud²lej² dvouġroubovici vysokou 

stabilitu, energie jednoho mŢstku je velice mal§. Proto separace kr§tk®ho ¼seku DNA nevyģaduje 

velkĨ pŚ²sun energie a mŢģe k n² doch§zet za pomoci tŊchto iniciaļn²ch proteinŢ i za norm§ln² 

teploty. 



M²stŢm, kde je struktura dvouġroubovice DNA nejdŚ²ve naruġena, se Ś²k§ replikaļn² poļ§tky, 

kter® jsou urļeny speci§ln² nukleotidovou sekvenc². V jednoduchĨch buŔk§ch, jako jsou bakterie 

nebo kvasinky, jsou tyto replikaļn² poļ§tky urļeny pŚibliģnŊ 100 p§ry b§z². Tato m²sta jsou 

tvoŚena specifickĨmi sekvencemi nukleotidŢ, kter® jsou jednak rozpozn§v§ny iniciaļn²mi proteiny 

a nav²c zde snadno doch§z² k oddŊlen² obou ŚetŊzcŢ. Z pŚedchoz²ho vĨkladu v²me, ģe A se p§ruje 

s T dvŊma vod²kovĨmi mŢstky, zat²mco v p§ru G-C jsou tŚi vod²kov® mŢstky. Proto se 

v replikaļn²ch poļ§tc²ch typicky vyskytuj² sekvence s vysokĨm obsahem A a T, kter® lze relativnŊ 

snadno rozpojit. 

Bakteri§ln² genom, kterĨ je obvykle tvoŚen jednou kruhovou molekulou o d®lce nŊkolika milionŢ 

b§z², m§ jedinĨ replikaļn² poļ§tek. Na rozd²l od bakteri² lze v mnohem vŊtġ²m lidsk®m genomu 

naj²t zhruba 10 000 takovĨch poļ§tkŢ. Jejich velkĨ poļet umoģŔuje lidsk® buŔce zreplikovat 

veġkerou DNA bŊhem relativnŊ kr§tk® doby. 

Jakmile jsou iniciaļn² proteiny nav§z§ny na DNA a otevŚou dvouġroubovicovou strukturu, v§ģe se 

na replikaļn² poļ§tek skupina proteinŢ, kter® spolupracuj² pŚi synt®ze nov®ho vl§kna DNA. 

  

Synt®za DNA v replikaļn²ch vidliļk§ch 

  

Pro zaļ§tky replikace jsou typick® ¼tvary ve tvaru Y, kter® se nazĨvaj² replikaļn² vidliļky. 

V tŊchto replikaļn²ch vidliļk§ch jsou nav§z§ny proteiny replikaļn²ho apar§tu, kter® se pohybuj² 

ve smŊru replikace a rozv²jej² dvouġroubovicovou strukturu za souļasn® synt®zy nov®ho ŚetŊzce. 

V jednom replikaļn²m poļ§tku se vytvoŚ² dvŊ vidliļky, kter® se pohybuj² smŊrem od sebe, a proto 

je replikace bakteri§ln²ho i eukaryontn²ho chromosomu nazĨv§na obousmŊrn§. Vidlice se 

pohybuje velice rychle ï zhruba 1000 nukleotidŢ za sekundu u bakt®ri² a 100 nukleotidŢ za 

sekundu u ļlovŊka. 



NejdŢleģitŊjġ²m enzymem replikaļn²ho apar§tu je DNA-polymer§za, kter§ syntetizuje nov® 

vl§kno DNA podle pŢvodn²ho ŚetŊzce. Tento enzym katalyzuje pŚipojov§n² nukleotidŢ na 3Ë-konec 

rostouc²ho ŚetŊzce DNA, kdy je vytv§Śena fosfodiesterov§ vazba mezi skupinou 3Ë-OH ŚetŊzce a 5Ë 

fosf§tovou skupinou pŚid§van®ho nukleotidu. Nukleotidy vstupuj² do reakce jako energeticky 

bohat® deoxynukleosidtrifosf§ty a dod§vaj² energii polymeraļn² reakci. Energie uvolnŊn§ 

hydrolĨzou jedn® fosfodiesterov® vazby v nukleosidtrifosf§tu je dostateļn§ pro kondenzaļn² 

reakci, pŚi kter® se v§ģe nukleotidovĨ monomer do novŊ syntetizovan®ho ŚetŊzce za souļasn®ho 

uvolnŊn² difosf§tu (PPi). DNA-polymer§za vyuģ²v§ hydrolĨzou uvolnŊnou energii k polymeraļn² 

reakci. Difosf§t je d§le hydrolyzov§n na anorganick® fosf§ty (Pi), coģ zaruļuje naprostou 

nevratnost polymeraļn² reakce. 

DNA-polymer§za se neoddŊluje od DNA po kaģd®m pŚid§n² nukleotidu, ale zŢst§v§ nav§z§na na 

DNA a bŊhem polymerace se pod®l n² pohybuje. K DNA je pŚipojena pomoc² speci§ln²ho proteinu. 

  

Asymetriļnost replikaļn² vidliļky 

  

Jelikoģ je DNA syntetizov§na pouze ve smŊru 5ËŸ3Ë, nast§v§ v replikaļn² vidliļce urļitĨ probl®m. 

Jeden novĨ ŚetŊzec je syntetizov§n podle templ§tu ve smŊru 3ËŸ5Ë a druhĨ podle templ§tu ve 

smŊru 5ËŸ3Ë. Oba ŚetŊzce vġak zd§nlivŊ rostou smŊrem, jakĨm se pohybuje replikaļn² vidliļka, a 

tak se zd§, ģe prvn² vl§kno je syntetizov§no ve smŊru 5ËŸ3Ë a druh® 3ËŸ5Ë. 

DNA- polymer§za vġak mŢģe katalyzovat rŢst ŚetŊzce DNA pouze v jednom smŊru ï pŚid§v§ nov® 

podjednotky na jeho 3Ë-konec. To Śeġ² synt®zu nov®ho vl§kna podle 3ËŸ5Ë templ§tu, avġak 

zŢst§v§ probl®m kop²rov§n² podle 5ËŸ3Ë templ§tu, protoģe neexistuje DNA-polymer§za, kter§ by 

dok§zala prodluģovat 5Ë-konec DNA. V tomto smŊru roste DNA diskontinu§lnŊ, to znamen§, ģe 

jsou ve smŊru 5ËŸ3Ë syntetizov§ny kr§tk® ¼seky DNA, kter® jsou n§slednŊ spojov§ny 

v kontinu§ln² ŚetŊzec. Tyto kr§tk® ¼seky se nazĨvaj² Okazakiho fragmenty. řetŊzec DNA, kterĨ je 

tvoŚen kontinu§lnŊ (ve smŊru 5ËŸ3Ë) se nazĨv§ vedouc² ŚetŊzec; druh® vl§kno, syntetizovan® 

diskontinu§lnŊ, se nazĨv§ opoģŅuj²c² se nebo v§znouc² ŚetŊzec. 



DvŊ funkce DNA-polymer§zy 

  

DNA-polymer§za je velice pŚesnŊ pracuj²c² enzym, kterĨ udŊl§ prŢmŊrnŊ jednu chybu na 107 

zreplikovanĨch p§rŢ b§z². Typicky se p§ruj² A-T a G-C, ale mohou se p§rovat i G-T a A-C, avġak 

tyto interakce jsou mnohem m®nŊ stabiln². K atypick®mu p§rov§n² doch§z² relativnŊ ļasto, a 

pokud by nebylo opravov§no, hromadily by se v buŔce mutace, kter® by mohly v®st i k jej² smrti. 

Hromadn® fixaci mutac² v genomu je zabr§nŊno opravnou funkc² samotn® DNA-polymer§zy. 

DNA-polymer§za katalyzuje tedy nejen synt®zu DNA, ale m§ i opravnou funkci nazĨvanou  

korektura (proofreading) . DNA-polymer§za m§ tedy dvŊ z§kladn² funkce: 5ËŸ3Ë polymeraļn² a 

3ËŸ5Ë nukle§zovou aktivitu (ġtŊp²c² nukleov® kyseliny). 

  

Synt®za DNA v replikaļn² vidliļce 

  

DNA-polymer§za mŢģe pŚipojit novĨ nukleotid pouze ke sp§rovanĨm nukleotidŢm, ale nedok§ģe 

zaļ²t syntetizovat nov® vl§kno. Mus² tedy existovat jinĨ enzym, kterĨ by dok§zal spojit dva voln® 

nukleotidy a zaļal tak syntetizovat zcela nov® vl§kno podle jednoŚetŊzcov® DNA. Tento enzym vġak 

nevytv§Ś² DNA, ale kr§tkĨ ¼sek RNA. Tyto ¼seky dlouh® pŚibliģnŊ 10 nukleotidŢ se p§ruj² 

s templ§tovĨm ŚetŊzcem a poskytuj² svŢj 3Ë-konec jako zaļ§tek pro DNA-polymer§zu. Slouģ² tedy 

jako primer pro synt®zu DNA a enzym, kterĨ ho tvoŚ², se nazĨv§ prim§za. RNA-primer je 

syntetizov§n podle templ§tu na z§kladŊ komplementarity b§z² stejnŊ jako DNA. 



PŚi synt®ze vedouc²ho ŚetŊzce je tŚeba pouze jeden RNA-primer. Synt®za opoģŅuj²c²ho ŚetŊzce je 

vġak diskontinuitn² a vyģaduje neust§le tvorbu RNA-primerŢ. Jakmile se replikaļn² vidlice 

posune a uvoln² se novĨ ¼sek nesp§rovanĨch nukleotidŢ, je na nŊm vytvoŚen novĨ RNA-primer. 

DNA-polymer§za pak pŚid§v§ deoxyribonukleotidy na 3-konec RNA-primeru a prodluģuje 

ŚetŊzec DNA, dokud nenaraz² na dalġ² primer. 

Pro vytvoŚen² souvisl®ho vl§kna DNA z opoģŅuj²c²ho se ŚetŊzce tvoŚen®ho mnoha oddŊlenĨmi 

¼seky (Okazakiho fragmenty) jsou nutn® tŚi enzymy: RNA-primery jsou odstranŊny nukle§zou a 

jsou nahrazeny DNA, coģ prov§d² opravn§ DNA-polymer§za, a v koneļn® f§zi jsou vġechny ¼seky 

spojeny DNA-lig§zou. DNA-lig§za dok§ģe spojit 5Ë-fosf§tovĨ konec prvn²ho ¼seku s 3Ë-

hydroxylovĨm koncem dalġ²ho ¼seku. 

  

Replikaļn² apar§t 

  

Replikace DNA vyģaduje spolupr§ci nŊkolika druhŢ enzymŢ. Jednou ze z§kladn²ch sloģek je 

helik§za, kter§ rozv²j² dvouġroubovicovou strukturu. Dalġ²mi b²lkovinami nutnĨmi pro replikaci 

jsou proteiny v§zaj²c² se na jednovl§knovou DNA, tzv. SSB proteiny (z anglick®ho single-strand 

binding proteins), kter® chr§n² jednoŚetŊzcovou DNA uvolnŊnou helik§zou pŚed 

znovusp§rov§n²m. Sv²rac² protein (anglicky sliding clamp) je dalġ² souļ§st² replikaļn²ho apar§tu. 

Tento protein pevnŊ v§ģe DNA-polymer§zu na templ§t, na opoģŅuj²c²m se ŚetŊzci ji nav²c 

uvolŔuje po dokonļen² synt®zy kaģd®ho Okazakiho fragmentu. Sv²rac² protein m§ tvar prstence, 

kterĨ obemyk§ DNA a pohybuje se pod®l n² i s nav§zanou DNA-polymer§zou ve smŊru replikace.  



Tok genetick® informace (DNAŸRNAŸprotein) 
  

Princip pŚed§v§n² genetick® informace z DNA do RNA a n§slednŊ z RNA do proteinu je tak 

obecnĨ, ģe byl nazv§n ¼stŚedn²m dogmatem molekul§rn² genetiky. 

Mechanismus, kterĨm buŔky pŚepisuj² DNA do RNA, se nazĨv§ transkripce (pŚepis), a vyuģit² 

informace zapsan® v RNA k synt®ze proteinŢ se nazĨv§ translace (pŚeklad). 

Transkripce a translace jsou procesy, kterĨmi buŔka realizuje sv® genetick® instrukce ï sv® 

geny. Podle jednoho genu mŢģe vzniknout mnoho kopi² RNA a jedna RNA mŢģe d§t vznik 

nŊkolika identickĨm molekul§m proteinu. Protoģe v buŔce bĨv§ jen jedna kopie genu na 

haploidn² genom, tato amplifikace umoģŔuje buŔce nasyntetizovat potŚebn® mnoģstv² proteinu 

mnohem rychleji, neģ kdyby DNA byla sama templ§tem pro synt®zu proteinŢ. KaģdĨ gen mŢģe 

bĨt pŚeps§n a pŚeloģen s rŢznou ¼ļinnost², coģ umoģŔuje buŔce nasyntetizovat velmi odliġn§ 

mnoģstv² rŢznĨch proteinŢ. Nav²c, buŔka mŢģe regulovat expresi kaģd®ho genu podle okamģit® 

potŚeby. 



Replikace 



      Asymetriļnost replikaļn² vidliļky 

(Okazakiho fragmenty) 



Gen. Typy genŢ 
 

Pojem gen se pouģ²v§ ve dvou z§kladn²ch vĨznamech: jako synonymum pro vlohu a jako 

pojmenov§n² pro konkr®tn² ¼sek DNA. 

Gen jako vloha je jednotkou informace, podle kter® se vytv§Ś² urļitĨ znak ï fenotyp. U 

diploidn²ch organizmŢ m§ gen dvŊ alely; buŅ jsou stejn® (homozygot) nebo se liġ² (heterozygot). 

Na ¼rovni fenotypu se projevuje dominance (u heterozygota se projevuje funkce jedn® alely) a 

recesivita (u heterozygota se funkce jedn® alely neprojevuje). Dalġ²mi pojmy jsou ne¼pln§ 

dominance a kodominance (projev obou alel souļasnŊ). Geny jako vlohy mŢģeme rozdŊlit na 

majorgeny (geny velk®ho ¼ļinku) a minorgeny (geny mal®ho ¼ļinku).  

Majorgeny maj² velkĨ ¼ļinek na fenotyp. NeovlivŔuje je vliv prostŚed². K·duj² kvalitativn² znaky 

(barva hrachovĨch semen, barva oļ², zbarven² srsti, struktura hemoglobinu aj.).  

Minorgeny - geny mal®ho ¼ļinku maj² obecnŊ malĨ ¼ļinek na fenotyp a tĨkaj² se zpravidla 

vlastnost² k·dovanĨch mnoha geny a alelami (celkov§ velikost organismu, dojivosté) - tzv. 

kvantitativn² znaky. Jejich mezialelov® interakce jsou velmi sloģit®. SamotnĨ jeden gen zpravidla 

nem§ valnĨ vĨznam. Đļinky jednotlivĨch alel rŢznĨch genŢ (ale nŊkdy i alel t®hoģ genu) se s 

dominantn²m ¼ļinkem podobn®ho typu (alely podporuj²c² rŢst napŚ²klad) ļasto sļ²taj² nebo 

n§sob².  

Gen jako ¼sek DNA je odpovŊdnĨ za vytv§Śen² funkļn² RNA molekuly. Rozezn§v§me nŊkolik 

typŢ genŢ: 

Strukturn² geny ï jsou to ¼seky DNA, kter® jsou transkribov§ny do mRNA, kter® slouģ² jako 

matrice pro synt®zu polypeptidovĨch ŚetŊzcŢ   

Geny pro ribozom§ln² RNA (rRNA)  

Geny pro transferovou RNA (tRNA) 

Geny pro mal® RNA (small nuclear RNA, snRNA; small nucleolar RNA, snoRNA; mikroRNA, 

miRNA; small interfering RNA, siRNA; piwi interacting RNA, piRNA)  



Organizace eukaryontn²ho strukturn²ho genu 

 
Đsek DNA zahrnuj²c² vġechny nukleotidy, kter® jsou transkribov§ny do mRNA (messenger; 

medi§torov§ RNA) se oznaļuje jako strukturn² gen. Jelikoģ je to pr§vŊ mRNA, kter§ je 

pŚekl§d§na do polypeptidu a jelikoģ translace zaļ²n§ na 5Ëkonci mRNA, je pŚijata konvence, ģe 

sekvence b§z² v genu je ps§na jako ekvivalent mRNA sekvence, ve smŊru od 5Ë ke 3Ë konci. Na 

rozd²l od replikace, transkripce do RNA je nesymetrick§, tzn., ģe v urļit®m segmentu DNA je 

pŚepisov§no jen jedno vl§kno (3ËŸ 5Ë) oznaļovan® jako negativn² (antik·duj²c²). Druh® 

(nepŚepisovan®) vl§kno (pozitivn²; k·duj²c²) m§ potom stejnou sekvenci jako produkt transkripce, 

kterĨ je oznaļov§n jako prim§rn² transkript: 

  

5Ë é.TCAGTTACGTACG...3Ë  DNA - pozitivn² vl§kno (k·duj²c²) 

     |||||||||||||  

3Ë é.AGTCAATGCATGC...5Ë DNA - negativn² vl§kno (antik·duj²c²) ï pŚepisovan® vl§kno 

     |||||||||||||  

5Ë é.UCAGUUACGUACG...3Ë RNA ï prim§rn² transkript 



Funkļn² strukturn² gen sest§v§ ze dvou ļ§st²: transkripļn² jednotky, kter§ navazuje na regulaļn² 

oblast (promotor) (viz sch®ma genu). Bez regulaļn² oblasti je gen (transkripļn² jednotka) 

nefunkļn². 

Transkripļn² jednotka je ¼sek DNA, kterĨ je pŚepisov§n (transkribov§n) do pre-mRNA 

(heterogenn² RNA, hnRNA). V t®to transkribovan® pre-mRNA je informace pro k·dov§n² 

polypeptidov®ho ŚetŊzce. Ale nejenom to. Transkripce zaļ²n§ i znaļnĨ kus sekvence pŚed start 

kodonem (zaļ§tkem k·dov§n² polypeptidu) a konļ² znaļnĨ kus sekvence za stop kodonem (kterĨ 

ukonļuje k·dov§n² polypeptidu). V pre-mRNA jsou ¼seky k·duj²c² polypeptid (exony) a ¼seky 

nek·duj²c² (introny ).  

Takģe v transkripļn² jednotce (DNA) rozezn§v§me: iniciaļn² m²sto transkripce, kde RNA-

polymer§za II zaļ²n§ pŚepisovat DNA; tato ļ§st je v exonu 1. V urļit® vzd§lenosti od iniciaļn²ho 

m²sta je v sekvenci DNA sekvence ATG, coģ je start kodon (kodon pro aminokyselinu metionin). 

T²mto kodonem zaļ²n§ k·dov§n² vġech polypeptidŢ u eukaryontŢ. Start kodon mŢģe bĨt v exonu 1, 

2, 3, nebo i dalġ²ch. Je to specifick® pro kaģdĨ gen. Sekvence od iniciaļn²ho m²sta transkripce po 

start kodon se oznaļuje jako 5Ë UTR (5Ë nepŚekl§dan§ oblast; 5Ë untranslated region). Nukleotid, 

od kter®ho zaļ²n§ pŚepisov§n² transkripļn² jednotky se oznaļuje +1 (Cap site; Cap m²sto ï viz 

d§le). Nukleotidy ļ²slovan® od startovac²ho nukleotidu doprava po smŊru transkripce se oznaļuj² 

znam®nkem +.  Sekvence pŚed iniciaļn²m m²stem transkripce se oznaļuje jako 5Ëupstream 

sequence (proti proudu) nebo 5Ë flanking sequence (5Ë pŚilehl§ sekvence)(tato sekvence nen² 

souļ§st² transkripļn² jednotky). Prvn² nukleotid promotoru pŚed zaļ§tkem transkripce se 

oznaļuje -1, a dalġ² nukleotidy doleva proti smŊru transkripce se oznaļuj² znam®nkem - (napŚ. é. 

-4 -3 -2 -1 +1 +2 +3 +4é..) 

Urļit§ ļ§st k·duj²c² sekvence, oznaļovan§ jako sign§ln² sekvence, zaļ²naj²c² ATG kodonem, k·duje 

sign§ln² peptid, kterĨ se odġtŊpuje pŚi post-translaļn²ch modifikac²ch (viz d§le). 



Za stop kodonem (TAG nebo TGA nebo TAA) pokraļuje nek·duj²c² sekvence, aģ do m²sta, kde 

konļ² transkripce. To znamen§, ģe je to exonov§ nek·duj²c² sekvence, kter§ se oznaļuje 3Ë UTR 

(3Ë nepŚekl§dan§ oblast; 3Ë untranslated region). D®lka 3Ë UTR mŢģe bĨt stovky aģ nŊkolik tis²c 

b§z². 10 aģ 30 b§z² pŚed koncem terminace transkripce je lokalizov§n polyadenylaļn² sign§l 

(sekvence AATAAA, pŚ²padnŊ ATTAAA), kterĨ je sign§lem pro ukonļen² transkripce. (Znovu 

zdŢrazŔuji, ģe transkripce DNA do pre-mRNA zaļ²n§ exonem a konļ² exonem).  

DNA sekvence, kter§ n§sleduje za 3Ë UTR, je oznaļov§na jako 3Ë downstream sequence (po 

proudu) nebo 3Ë flanking sequence (3ËpŚilehl§ sekvence).  

Đseky DNA, kter® po transkripci a post-transkripļn²ch ¼prav§ch d§vaj² vzniknout zral® mRNA, 

se oznaļuj² exony. V DNA jsou jednotliv® exony od sebe oddŊleny nek·duj²c²mi ¼seky DNA 

(introny). Eukaryontn² geny se vĨraznŊ liġ² v poļtu exonŢ (nŊkter® geny mohou bĨt bez intronŢ; 

tj. transkripļn² jednotka nen² fragmentovan§), jin® maj² nŊkolik, nŊkolik des²tek, nebo v²ce neģ 

70 exonŢ (napŚ. gen pro dystrofin). ObecnŊ, u ģivoļichŢ je d®lka intronŢ mnohem vŊtġ² neģ d®lka 

exonŢ. V sekvenci DNA, na zaļ§tku intronu je sekvence GT, a na konci intronu je sekvence AG. I 

kdyģ existuj² nŊkter® vĨjimky, tyto sekvence se vyskytuj² prakticky pravidelnŊ, a proto se pro nŊ 

pouģ²v§ oznaļen² GT-AG pravidlo (GT-AG rule).  



Regulaļn² oblast genu 
  

V regulaļn² oblasti se nach§zej² sekvence, na kterĨch doch§z² k uspoŚ§d§n² obecnĨch 

transkripļn²ch faktorŢ a RNA polymer§zy II do iniciaļn²ho komplexu a jejich nav§z§n² na DNA. 

Tato sekvence se nazĨv§ promotor.  NejvĨznamnŊjġ²m typem sekvence v promotoru je TATA box , 

kterĨ je prvn²m rozpozn§vanĨm m²stem promotoru pŚi uspoŚ§d§v§n² transkripļn²ch faktorŢ do 

iniciaļn²ho komplexu. Konsensu§ln² sekvence je TATAWAWR (W = A nebo T; R = A nebo G). 

Existuj² vġak i jin® motivy.  M²sto, ve kter®m zaļ²n§ RNA polymer§za pŚepisovat gen, leģ² 

obvykle 25-30 p§rŢ b§z² za TATA boxem. Znaļn® procento eukaryontn²ch genŢ (u ļlovŊka asi 

76%) neobsahuje TATA box. Souļ§st² promotoru jsou i dalġ² sekvence (CAAT box, GC box aj.). 

Polohy regulaļn²ch sekvenc² se liġ² gen od genu. 

     Transkripļn² faktory jsou proteiny, kter® se pod²lej² na iniciaci transkripce. NejbŊģnŊjġ² jsou 

TFIIA, TFIIB, TFIID (souļ§st² je podjednotka zvan§ TATA binding protein (TBP) ï v§ģe se 

specificky na sekvenci TATA boxu), TFIIE, TFIIF a TFH. 

     Zesilovaļe (enhancery) jsou m²sta, na kter§ se v§ģou aktiv§tory (rozvolnŊn² chromoz·mŢ). 

     Zeslabovaļe (silencery) jsou m²sta DNA, na kter§ se v§ģou represory (spiralizace 

chromoz·mŢ). 

     Zesilovaļe a zeslabovaļe mohou bĨt ve vzd§lenosti aģ tis²cŢ nukleotidovĨch p§rŢ od 

promotoru a mohou bĨt lokalizov§ny pŚed nebo za genem. Regulaļn² sekvence mohou bĨt 

lokalizov§ny i v intronech. 



Sch®ma eukaryontn²ho strukturn²ho genu 

Transkripce je katalyzovan§ RNA polymer§zou II 

Jednoduch® strukturn² geny ï nemaj² introny ï pŚepisuj² se cel® 

Sloģen® strukturn² geny ï skl§daj² se z exonŢ a intronŢ 

Introny: 5Ë GTééAG 3Ë  -  GT/AG pravidlo  



GTGGAGGTGG CGCGGGGTAA ACTGGGAAAG TGGTGTCGTG TGCTGGCTCC GCCCTTTTCC 

TATATAAGCG CCGTGGTCCC CGCGAACGTT CTTTTTCGCA ACGGGTTTGC CGCCAGGACA CAGGTGAGTA CGGGTGTGGC  

CTCCGTCCGC ATGGCCTCCG CCGGTGGCCA CGGCCTTAGC GTGCCTCCCG GCCCCCCGCG CGTAGAGGGC TCTGCGCCCT 

GGTCCTGATT CCGAGCTGCG GGCGGGGGGA GGTGGAGAAC TCGAGGCCCT CCGCTCTCGC GGTTCCCTAC CGCGTGCCCG  

GTGGCGGCCT GCTGGGGCGC CGTGGCCGCC GCGTGCGATC CGCGCCTTCG CGCCCGCCCC GTCTGTCTTC GCGCTCGAGT  

TCGGCCGGCA GCCGCGTGTT ACTGCCAGGG CGGCCCAGCC GAGGCCGCCC AAGGTGGCCT CCGTGCCCGG CGGTCCCGGG 

GCAGACGGCC GCGGCGGGGC GGGGCGGGCG GTCGGAGACC CAGCGCCCCG CCCGGGCGGG CTGCGAGCGC GGAAAGATGG 

CCGCTCCCGG TCTCAAGATG GAGGACGCGG ACGGCGGGCG GCGCACAAAG GGCCGGGCGG TGCTGCCCGC GCCGCTTCCC  

GGGACTCGCG GCCCGGGTGG GGGAGGGGCT GGGCGCCGGG GCGGCCCCGT TCGCTGGGTG TAGGCCGGGC AGGGCCCGCA 

GGGCGCCGGT ACTAATGCTC CCTGGAGTTT GCCCTTGGCT GTTGGGGTTG TGCCTGAGTC TCCGGTCGTC GGGACAGTAG  

TTTAAAGAAG GTTTTTGTCG TCTTAGGTGT CGTGAAAGCC ATCGCTAAAA GCTAAGCAAA AATGGGAAAG GAGAAGACTC  

ACATCAACAT CGTCGTCATC GGACACGTCG ATTCGGGCAA GTCCACCACT ACTGGCCATC TGATCTACAA ATGCGGTGGG 

ATCGACAAAA GAACCATCGA AAAGTTCGAA AAAGAGGCTG CGGAGGTCGG TAAAGTAACG TCAGCAAATT AAGTGGTAGT  

TCTCTAAAAC TAGTGTATAT CTGACTTGAA CTAGTACATT GCAAAGTTTG CTAAGTGGCT TAACTCCAGC CAAGTTTAGG  

AGATGGAAGT GAAACCTAGC ATTGCTTCCA AGTGGGACTA AGGAGTTTAG TTACCGAGTA ACCCTTCTTA ATCCCTGCAG 

ATGGGAAAGG GCTCCTTCAA GTATGCCTGG GTCTTGGACA AACTAAAGGC TGAACGTGAG CGTGGTATTA CCATTGACAT  

CTCCCTGTGG AAATTCGAGA CCAGCAAGTA CTACGTGACC ATCATTGATG CTCCAGGACA CAGAGACTTT ATTAAGAACA  

TGATTACAGG CACTTCCCAG GTTTGTAGGA TTAAGAACTC CTGAGAGTAA CATTTTGAGT TATCTATAAA TTGGCGAAAC 

CATGGATCTG TCCTTTTTGG AGAGGTTTTC ACAGGGTGTG GCCTTTTTTT CTTTTTTAAA GGCTGACTGT GCTGTCCTGA  

TTGTTGCTGC TGGTGTTGGT GAATTCGAAG CAGGTATTTC CAAGAACGGG CAGACCCGTG AGCATGCTCT TCTGGCCTAC  

ACCCTGGGTG TGAAACAGCT CATTGTTGGC GTTAACAAAA TGGATTCCAC TGAGCCACCC TACAGCCAGA AGAGATATGA 

AGAGATTGTA AAGGAAGTCA GCACCTACAT TAAGAAAATT GGCTACAACC CTGATACAGT AGCATTTGTG CCAATTTCTG  

GCTGGAATGG TGACAACATG CTGGAGCCAA GTGCTAATGT AAGTGGTTTT GATGAGTTCT CAAAACTTAA GTCTGGGAAG  

GGATAAGTTT GAAAACACTA ATTGATGATC TTGTGTTTTA GATGCCTTGG TTCAAGGGAT GGAAAGTCAC CCGTAAAGAT 

GGCAATGCCA GTGGAACCAC ACTGCTTGAA GCTCTGGATT GCATTCTACC ACCAACTCGT CCAACTGACA AGCCCTTGCG  

CCTGCCCCTC CAGGACGTCT ACAAAATTGG TGGTAAGTTG AACGTTACAC TCAGCTGGTA TGGGTTGCAG TGATGTTTGT  

CTTCATACGA GATAATTATG CTGTGCTGTG AATACTTCAG GTATTGGTAC AGTCCCTGTG GGCCGAGTGG AGACCGGTGT 

TCTCAAACCT GGCATGGTGG TCACCTTTGC TCCAGTCAAT GTTACAACTG AAGTCAAGTC TGTTGAAATG CACCATGAAG  

CTTTGAGTGA AGCCCTTCCT GGGGACAACG TGGGCTTTAA TGTCAAAAAC GTGTCTGTCA AAGACGTTCG TCGTGGCAAT  

GTGGCTGGTG ACAGCAAAAA TGACCCACCT ATGGAAGCAG CTGGCTTTAC AGCTCAGGTA ACACTTCAGT GACAGGTTTT 

TAAACTGCCA GAACCTTAAC TGTCTAAATG TCTAAAATGT GCTAAATGCA AATTTTCTCC CTAAGGTGAT TATCCTGAAC  

CATCCTGGCC AGATCAGTGC TGGTTACGCA CCTGTGCTGG ATTGCCACAC AGCTCACATT GCCTGCAAGT TTGCTGAACT  

GAAGGAGAAG ATTGATCGTC GTTCTGGGAA AAAGCTGGAA GATGGCCCCA AGTTCTTGAA ATCTGGTGAT GCTGCCATTG 

TCGATATGGT TCCTGGCAAG CCCATGTGTG TTGAGAGCTT CTCTGACTAT CCTCCTCTGG GTAAGAGTGC CTTTTTAGTG  

TAATTAAGCT TCAGTAAAAA TGGAAAAGCA GTTATGTAGA GAAAGTGTTT CTCATGGTGA TTTAATTTTT GTTTTAATAG  

GCCGATTTGC TGTTCGTGAC ATGAGACAGA CAGTTGCTGT GGGTGTCATC AAAGCTGTGG ACAAGAAGGC AGCTGGAGCT 

GGCAAGGTCA CCAAGTCTGC TCAGAAAGCT CAGAAGGCTA AATGAATATT ATCCCCAATA CCTGCCACCC CAGTCTTAAT  

CAGTGGTGGA AGAACGGTCT CAGAACTGTT TGTCTCAATT GGCCATTTAA GTTTAATAGT AAAAGACTGG TTAATGATAA  

CAATGCATCG TAAAACCTTC AGAAGGAAAG GAGAATGTTT TGTGGACCAT TTGTTTTTTG TGTGTGGCAG TTTTTAAGTT 

ATTAGTTTTT AAAATCAGTA CTTTTTAATG GAAACAACTT GACCAAAAAT CTGTCACAGA ATTTTGAGAC CCATTAAAAA  

AAGTTTAATG AGAAACCTGT GTGTTCTTTT GGTCAACAGA GTAACTTCCT ATGAAGGTAA AGGCTGGTCA TAACCTATTT  

CTAGTGTTAC ATAGAAACAA GATTTGTGGA TGTTTTTTTC TGGGTATGAG CTTCATGTTT CTCAAGACTG TCTACAGAGA 

 
 

           Genomov§ sekvence genu EEF1A1 prasete 

Exon 1 

Exon 2 

Exon 3 

5Ë upstream 

(5ËUTR) 

(5ËUTR) 

 

Exon 4 

Exon 5 

Exon 6 

Exon 7 

Exon 8 

(3ËUTR) 

3Ë downstream 

CCGAGGGTGG GGGAGGACCA  





Model kontroly exprese lidsk®ho b-globinov®ho genu 



Regulaļn² sekvence typick®ho eukaryontn²ho genu 



Transkripce eukaryotick®ho strukturn²ho genu a posttranskripļn² ¼pravy 

 
PŚi iniciaci transkripce katalyzovan® RNA-polymer§zou II se na HognessovŊ boxu (TATA) 

vytvoŚ² aktivn² iniciaļn² komplex RNA-polymer§zy II a transkripļn²ch faktorŢ schopnĨ za 

pŚ²tomnosti volnĨch ribonukleotidŢ zah§jit transkripci. TranskribovanĨ ¼sek mus² bĨt 

pŚechodnŊ rozvinut, zpŚ²stupnŊn regulaļn²m proteinŢm a DNA dvouġroubovice rozpletena pro 

ļinnost RNA polymer§zy. 

Prodluģov§n² (elongace) transkriptu : RNA polymer§za syntetizuje RNA ŚetŊzec podle DNA 

pŚedlohy, pŚiļemģ asi 12 nukleotidŢ nov®ho vl§kna zŢst§v§ jeġtŊ pŚipojeno v m²stŊ transkripce. 

Za t²mto segmentem se ŚetŊzec RNA oddŊluje od matrice a pŚepsanĨ ¼sek DNA se opŊt svinuje 

do dvouġroubovice. 

Terminace transkripce: U eukaryontŢ je konec transkripce signalizov§n sekvenc² AATAAA, 

kter§ se oznaļuje jako polyadenylaļn² sign§l, neboŠ signalizuje, ģe 10 aģ 30 nukleotidŢ za touto 

sekvenc² se hnRNA bude ġtŊpit a t²m se uvoln² z DNA. Tento konec je pak polyadenylov§n za 

katalytick®ho ¼ļinku poly(A)-polymer§zy.  

 

Z tohoto pravidla jsou vġak i vyj²mky. NapŚ. hnRNA vznikaj²c² transkripc² genŢ k·duj²c²ch histony 

nem§ polyadenylaļn² sign§l. Takov§ hnRNA nen² polyadenylov§na, ale jej² 3Ë konec je urļen 

tvorbou vl§senky a rozezn§v§n U7-snRNA v§zaj²c² se k t®to hnRNA prostŚednictv²m specifickĨch 

sekvenc².  



Post-transkripļn² ¼pravy (RNA processing) 

 

Transkripļn² jednotka se pŚepisuje do prim§rn²ho transkriptu (pre-mRNA; hn-RNA) cel§ ï od 

iniciaļn²ho m²sta transkripce aģ po konec transkripce. Prim§rn² transkript n§slednŊ proch§z² 

¼pravami: 

- PŚipojen² ļepiļky: 5Ë konec hnRNA se hned pŚi jej²m uvolŔov§n² z chromatinu pokrĨv§ 

strukturou ve formŊ m7G5Ëppp5ĝN1mpN2mpé. 

(m = metylov§ skupina, G = guanozin, N1 a N2 = purinovĨ nebo pyrimidinovĨ nukleozid, p = 

fosf§t) (7-metylguanozin v§zanĨ 5Ë,5Ë-trifosfodiesterovou vazbou k sousedn²mu metylovan®mu 

nukleotidu). Tato struktura se oznaļuje jako ļepiļka (5Ë cap) a vyjadŚuje se zkratkou m7G. 

K tomuto procesu obyļejnŊ doch§z² kotranskripļnŊ, tedy jeġtŊ v prŢbŊhu transkripce genu. 

- Polyadenylace 3Ë konce: hnRNA se ġtŊp² 10 aģ 30 nukleotidŢ za poly-A sign§lem a n§slednŊ se 

ke 3Ë konci hnRNA pŚid§ 50 aģ 200 zbytkŢ kyseliny adenylov®, coģ je katalyzov§no poly(A)-

polymer§zou. 

Tyto dvŊ modifikace koncŢ mRNA ï ļepiļka a poly(A) pravdŊpodobnŊ stabilizuj² molekulu 

RNA a pom§haj² pŚi jej²m transportu z j§dra do cytoplasmy. PozdŊji jsou tak® vyuģity 

apar§tem syntetizuj²c²m proteiny jako sign§l, ģe dan§ mRNA m§ oba konce a informace, 

kterou k·duje, je kompletn².  

- SestŚih (splicing): VŊtġina strukturn²ch genŢ eukaryontŢ nejsou souvisl® k·duj²c² sekvence, 

ale jsou pŚeruġov§ny segmenty (introny), kter® nejsou souļ§st² zral® funkļn² mRNA (ty jsou 

vystŚiģeny, a exonov® sekvence jsou spojeny. Tak vznikne zral§ mRNA, kter§ pŚech§z² z j§dra 

do cytoplazmy, na ni pŚisedaj² riboz·my a doch§z² k synt®za polypeptidov®ho ŚetŊzce. 



Podstatn® rysy genu a jeho mRNA 

Primary mRNA transcript = pre -mRNA = hnRNA (heterogenn²  

jadern§ RNA) 



               Đprava 5Ë-konce hnRNA ļepiļkou 
 
5Ë-konec hnRNA se hned pŚi jej²m uvolŔov§n² z chromatinu pokrĨv§ strukturou  

ve formŊ m7G5Ëppp5ËN1mpN2mpé. (koncovĨ metylguanozin se v§ģe  

5Ë,5Ë-trifosfodiesterovou vazbou k sousedn²mu metylovan®mu nukleotidu). Tato struktura se oznaļuje jako 

ļepiļka a vyjadŚuje se zkratkou m7G. 





Size of genes (kb) 

Velikosti genŢ 



Velikosti genŢ 



Poļty exonŢ v genech 



Velikosti exonŢ a intronŢ 



Gen mŢģe k·dovat rŢzn® RNA produkty zmŊnou 

iniciace, terminace, nebo sestŚihu 



      Alternativn² sestŚih 

    Myġ² hyaluronidasa 

 

 

 

 

 

TŚi typy: 

Å zachov§n² intronu: nam²sto vystŚiģen² intronu, tento je zachov§n v  

   transkriptu mRNA. Intron vġak mus² spr§vnŊ k·dovat aminokyseliny. 

   PŚ²padnĨ stop kodon nebo posun f§ze translace mŢģe zpŢsobit, ģe protein  

   bude nefunkļn². 

Å vystŚiģen² exonŢ: v tomto pŚ²padŊ nŊkter® exony jsou vystŚiģeny a dojde  

   ke zmŊnŊ aminokyselinov® sekvence v exprimovan®m proteinu. 

Å Alternativn² m²sta sestŚihu (alternative donor/acceptor site mode): 

   v tomto pŚ²padŊ jsou pro danĨ exon vyuģ²v§na alternativn² 5Ë a 3Ë m²sta, a to  

   m§ za n§sledek posun f§ze translace nebo inzerci/deleci aminokyselin  

   v exprimovan®m proteinu.  

 

(Rekordmanem v alternativn²m sestŚihu je gen Dscam Drosophily, kterĨ m§  

38 016 variant sestŚihu.) 

 

 

http://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons/9/94/Hyaluronidase3.gif


Name 

 

Transcript ID 

 

Protein ID 

 
  Description 

 LMNA-001 

 

ENST00000368300 

 

ENSP00000357283 

 

protein_coding 

 LMNA-002 

 

ENST00000368301 

 

ENSP00000357284 

 

protein_coding 

 LMNA-003 

 

ENST00000368298 

 

ENSP00000357281 

 

protein_coding 

 LMNA-004 

 

ENST00000368299 

 

ENSP00000357282 

 

protein_coding 

 LMNA-005 

 

ENST00000496738 

 

No protein product 

 

processed_transcript 

 LMNA-006 

 

ENST00000368294 

 

ENSP00000357277 

 

protein_coding 

 LMNA-007 

 

ENST00000368297 

 

ENSP00000357280 

 

protein_coding 

 LMNA-008 

 

ENST00000473598 

 

No protein product 

 

processed_transcript 

 LMNA-009 

 

ENST00000469565 

 

No protein product 

 

processed_transcript 

 LMNA-010 

 

ENST00000495341 

 

No protein product 

 

processed_transcript 

 LMNA-011 

 

ENST00000478063 

 

No protein product 

 

processed_transcript 

 LMNA-012 

 

ENST00000470199 

 

No protein product 

 

processed_transcript 

 LMNA-013 

 

ENST00000470835 

 

No protein product 

 

processed_transcript 

 LMNA-014 

 

ENST00000498722 

 

No protein product 

 

processed_transcript 

 LMNA-015 

 

ENST00000459904 

 

No protein product 

 

processed_transcript 

 LMNA-201 

 

ENST00000292302 

 

ENSP00000292302 

 

protein_coding 

 LMNA-202 

 

ENST00000347559 

 

ENSP00000292304 

 

protein_coding 

 LMNA-203 

 

ENST00000361308 

 

ENSP00000355292 

 

protein_coding 

 LMNA-204 

 

ENST00000392353 

 

ENSP00000376164 

 

protein_coding 

 LMNA-205 

 

ENST00000392355 

 

ENSP00000376165 

 

protein_coding 

 LMNA-206 

 

ENST00000448611 

 

ENSP00000395597 

 

protein_coding 

 

Transkripty genu LMNA  u ļlovŊka 
                     (Datab§ze Ensembl) 

http://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/Summary?db=core;g=ENSG00000160789;r=1:156052369-156109880;t=ENST00000368300
http://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=ENSG00000160789;r=1:156052369-156109880;t=ENST00000368300
http://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/Summary?db=core;g=ENSG00000160789;r=1:156052369-156109880;t=ENST00000368301
http://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=ENSG00000160789;r=1:156052369-156109880;t=ENST00000368301
http://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/Summary?db=core;g=ENSG00000160789;r=1:156052369-156109880;t=ENST00000368298
http://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=ENSG00000160789;r=1:156052369-156109880;t=ENST00000368298
http://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/Summary?db=core;g=ENSG00000160789;r=1:156052369-156109880;t=ENST00000368299
http://www.ensembl.org/Homo_sapiens/Transcript/ProteinSummary?db=core;g=ENSG00000160789;r=1:156052369-156109880;t=ENST00000368299
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PŚ²klad  alternativn² transkripce 



Geny pro rRNA 

 

Ļ§sti eukaryotick® chromozomov® DNA, na nichģ jsou lokalizov§ny geny pŚepisovan® do rRNA, 

se oznaļuj² zkratkou rDNA. Zvl§ġtnost² rDNA je, ģe je tvoŚena mnohon§sobnĨmi repeticemi dvou 

transkripļn²ch jednotek, z nichģ kaģd§ je pŚepisov§na RNA-polymer§zou I do 45S pre-rRNA. 

V transkripļn² jednotce jsou seŚazeny geny pro 18S-rRNA, 5,8S-rRNA a 28S-rRNA. Mezi obŊma 

jednotkami se nach§z² dlouhĨ mezern²k obsahuj²c² regulaļn² oblasti pro transkripci, t,j. 

mezern²kovĨ promotor, zesilovaļe transkripce a termin§tor. Z§kladn² ļ§st promotoru pŚedch§z² 

startovac²mu nukleotidu. CelĨ ¼sek mezern²ku od promotoru aģ po termin§tor se pŚepisuje RNA-

polymer§zou I (viz sch®ma transkripļn² jednotky RNA-polymer§zy I a jej² prim§rn² transkript). 

pre-rRNA obsahuje exony a introny, kter® podl®haj² sestŚihu. Introny jsou vyġtŊpov§ny, ale exony 

nejsou pŚi sestŚihu spojov§ny. V ribozomech pŢsob² jako nespojen® RNA, kter® jsou navz§jem 

drģeny prostŚednictv²m ribozomovĨch proteinŢ.  

Rostouc² eukaryontn² buŔka mus² syntetizovat miliony kopi² kaģd®ho typu molekul ribozom§ln² 

RNA v kaģd® bunŊļn® generaci, aby mohla vytvoŚit miliony ribozomŢ. K tomu potŚebuje 

mnohon§sobn® kopie rDNA genŢ, kter® k·duj² ribozom§ln² RNA. Lidsk® buŔky obsahuj² asi 200 

rDNA genŢ na haploidn² genom, kter® jsou rozloģeny na pŊti rŢznĨch chromozomech. Geny jsou 

uspoŚ§d§ny v tandemovĨch s®ri²ch. 



Transkripce genŢ pro rRNA 

pre-RNA obsahuje exony a introny, kter® podl®haj² sestŚihu.  

Introny jsou vyġtŊpov§ny, ale exony nejsou pŚi sestŚihu spojov§ny. 

V ribozomech pŢsob² jako nespojen® RNA, kter® jsou navz§jem 

drģeny prostŚednictv²m ribozomovĨch proteinŢ.  

 



Ribozomy jsou velk® ribonukleoproteinov® ļ§stice, kter® 

obsahuj² v²ce RNA neģ proteinu a disociuj² na velk® a mal® 

podjednotky. 

 

28S ï transkripce RNA polymer§za I 

5,8S ï transkripce RNA polymer§za I 

18S ï transkripce RNA polymer§za I 

 

5S ïtranskripce RNA polymer§za III 

 

 



 Eukaryotick® ribozomy migruj² od 5Ë konce mRNA k vazebn®mu m²stu 

pro ribozom, kter® obsahuje iniciaļn² kodon AUG 



 GenetickĨ k·d 
TripletovĨ, nepŚekrĨvaj²c² se, univerz§ln², degenerovanĨ  

(v²ce kodonŢ k·duje jednu aminokyselinu) 

Kodon UGA (je i stop kodon) k·duje tak® selenocystein (u eukaryontŢ). Pro jeho  

rozliġen² jako kodonu pro Sec je nutn§ vl§senkovit§ struktura mRNA v 3ËUTR oblasti. (Selenoproteiny: 

glutathion peroxid§za, selenoprotein P, selenoprotein W, deiodin§za typ 1, 2 a 3). 

 

Kodon UAG (je i stop kodon) k·duje tak® pyrolysin (Pyl). Nutn§ pŚ²tomnost vl§senkovit® sekvence v 3ËUTR 

oblasti. (Vyskytuje se u nŊkterĨch metanogenn²ch archaebakteri²). 



Geny pro tRNA 
 

Geny pro tRNA (a 5S-rRNA) se pŚepisuj² RNA-polymer§zou III do pre-tRNA (a pre-5S-

rRNA), kter® maj² exon ï intronovou strukturu.  V lidsk®m genomu bylo identifikov§no 497 

genŢ pro tRNA. 

Promotory tRNA a 5S-rRNA  maj² pŚed startovac²m nukleotidem vnŊjġ² 

regulaļn² ļ§st promotoru a za startovac²m nukleotidem dva vnitŚn² boxy. 

Post-transkripļn² ¼pravy zahrnuj² vystŚiģen² intronŢ (za ¼ļasti enzymŢ  

endonukle§zy a RNA lig§zy).  Posttranskripļn² ¼pravy jsou tak® zodpovŊdn®  

za vĨskyt minoritn²ch b§z² v sekvenci tRNA (nejļastŊji  pseudouridin, dihydro- 

uracil a thiouracil). Celkem je zn§mo nŊkolik des²tek minoritn²ch b§z² v tRNA. 

 



Molekula tRNA  
(transkripce transkripļn² jednotky pro tRNA je katalyzovan§ RNA 

polymer§zou III) 



Geny pro mal® RNA 

 

Geny pro mal® RNA (small nuclear RNA, snRNA; small nucleolar RNA, 

snoRNA; mikroRNA, miRNA; small interfering RNA, siRNA; piwi interacting 

RNA, piRNA) 

Transkripty tŊchto genŢ jsou kr§tk® ¼seky RNA (80 ï 300 nukleotidŢ; miRNA 

asi 22 nukleotidŢ). Tyto mal® RNA maj² regulaļn² funkci. 



21 rŢznĨch aminokyselin,  

kter® se nach§zej² v proteinech 

                    

 hydrofiln² 

 hydrofobn² 



Struktura proteinŢ 
 

Vġechny standardn² aminokyseliny maj² uhl²k, na kterĨ se v§ģe aminoskupina ïNH2 (jen prolin 

m§ NH), karboxylov§ skupina ïCOOH, vod²k a zbytek znaļenĨ symbolem ïR, kterĨ pŚedstavuje 

boļn², postrann² ŚetŊzec. Ten urļuje vŊtġinu chemickĨch vlastnost² aminokyselin. Skupina ïNH2 

na uhl²ku Ŭ jedn® aminokyseliny reaguje se skupinou ïCOOH na uhl²ku Ŭ jin® 

aminokyseliny za vzniku peptidov® vazby (kovalentn² vazba) a vylouļen² vody. NH2 

konec se povaģuje za zaļ§tek polypeptidov®ho ŚetŊzce a oznaļuje se jako N-konec 

polypeptidu. Zakonļen² karboxylovou skupinou se oznaļuje jako C-konec 

polypeptidu. 

Prim§rn² struktura je polypeptidovĨ ŚetŊzec sest§vaj²c² z aminokyselin spojenĨch 

peptidovou vazbou. 

Sekund§rn² struktura ï je prostorov® uspoŚ§d§n² polypeptidov®ho ŚetŊzce (peptidov® 

vazby, vod²kov® mŢstky). Vyskytuje se jako Ŭ-ġroubovice nebo ɓ-list. 

Terci§rn² struktura ï asymetrick® trojrozmŊrn® uspoŚ§d§n².  Zahrnuje peptidov® 

vazby, vod²kov® mŢstky, Van der Waalsovy interakce, hydrofobn² interakce, iontov® 

vazby, disulfidov® mŢstky). 

Kvartern² struktura ï uspoŚ§d§n² jednotlivĨch polypeptidovĨch ŚetŊzcŢ v molekule 

proteinu. Zahrnuje vġechny vazby, kter® se vyskytuj² v terci§rn² struktuŚe. 

Podjednotky jsou spojeny vod²kovĨmi mŢstky, iontovĨmi vazbami, pŚ²padnŊ i 

disulfidovĨmi mŢstky. 



Struktura lidsk®ho rŢstov®ho hormonu  



TŚi typy nekovalentn²ch vazeb, kter® napom§haj² 

                          skl§d§n² proteinu 

Jak se protein skl§d§ do kompaktn² konformace. 



      Pravideln® uspoŚ§d§n² polypeptidov® kostry    

           pozorovan® v a-ġroubovici a v b-listu 



 Dva typy struktury b-listu 



              Srovn§n² konformac² dvou serinovĨch prote§z 



    řada proteinovĨch molekul obsahuje n§sobn® kopie  

   jedin® proteinov® podjednotky (homodimer, homotetramer, atd.) 

    Kdyģ se spojuj² odliġn® podjednotky, oznaļujeme je jako  

   heterodimer,  heterotrimer, heterotetramer, atd.)  



 

           Post-translaļn² modifikace polypeptidov®ho ŚetŊzce (1) 

 
1. Zkr§cen² a proteolĨza polypeptidov®ho ŚetŊzce 

    OdġtŊpen² sign§ln²ho peptidu, proteolĨza inzulinu, melitinu a mnoha dalġ²ch. 

 

2. Chemick® modifikace aminokyselin  

     - (deformylace ï u prokaryot; formyl se v§ģe na Met aģ po pŚipojen² k tRNA) 

      - hydroxylace prolinu a lyzinu (nŊkter® zbytky Pro a Lys jsou hydroxylov§ny;  

         hydroxyprolin a hydroxylyzin v kolagenu) 

      - fosforylace serinu, treoninu a tyrozinu (nŊkter® zbytky; u nŊkterĨch proteinŢ  

         vĨznamnĨch pro pŚenos sign§lŢ) 

      - acetylace lyzinu (v histonech), N-Acetylace 

      - metylace lyzinu (v histonech) 

      - N-formylace N-termin§ln²ho glycinu v melitinu 

      - ubiquitinace 

      - S-nitrosylace 

 

3. Glykosylace 
      - glykosylace s vazbou na N (vazba na asparagin)  

      - glykosylace s vazbou na O (vazba na serin nebo treonin) 

 

4. Acylace a myristylace     (lipidace) 

      - pŚipojen² postrann²ch lipidovĨch ŚetŊzcŢ (mastnĨch kyselin) (na serin, treonin,  

        cystein) 

       - pŚipojen² kyseliny myristov® (14-ti uhl²kov§ nasycen§ mastn§ kyselina) na N- 

         koncovĨ glycin (nŊkter® proteinkin§zy zahrnut® v pŚenosu sign§lu) 



             Post-translaļn² modifikace polypeptidov®ho ŚetŊzce (2) 

 

5. Vytv§Śen² sekund§rn² a terci§rn² struktury 

     (spont§nnŊ, bŊhem synt®zy nebo po uvolnŊn² z riboz·mŢ) 

     VŊtġinou zaļ²n§ ko-translaļnŊ (N-termin§ln² ļ§st se zaļ²n§ svinovat, zat²mco C- 

     termin§ln² ļ§st proteinu je st§le syntetizov§na na riboz·mu. Na svinov§n² nŊkterĨch  

     proteinŢ se pod²lej² specializovan® proteiny ï chaperony. U eukaryontŢ jsou zn§my 

     jako Ăheat shock proteiny (HSP-70; HSP-90). 

     Ŭ-helix a Ăɓ-sheetñ struktury se vytv§Śej² rychle, protoģe jsou stabilizov§ny  

     intramolekul§rn²mi vod²kovĨmi vazbami. Terci§rn² struktura mŢģe zahrnovat 

     kovalentn² vazby ve formŊ disulfidovĨch mŢstkŢ (mezi dvŊma cysteinovĨmi 

     zbytky), iontov® vazby, vod²kov® mŢstky, van der Waalsovy s²ly a hydrofobn² interakce. 

 

6. Vytv§Śen² kvartern² struktury 

     Ļetn® polypeptidy se po translaci spojuj² vod²kovĨmi mŢstky, iontovĨmi vazbami, van der 

     WaalsovĨmi silami, hydrofobn²mi interakcemi a disulfidovĨmi mŢstky ï vznik§ kvartern² 

     stuktura (dimery, trimery, tetramery aj.). 

 

      

7. PŚipojen² nŊkterĨch dalġ²ch prostetickĨch skupin      

    Prostetick® skupiny enzymŢ a jinĨch proteinŢ se pŚipojuj² k polypeptidov®mu ŚetŊzci 

    aģ po uvolnŊn² z riboz·mŢ. PŚipojen² mŢģe bĨt spont§nn² nebo katalĨzovan®  

    enzymovŊ (rŢzn® koenzymy, hem, kovov® ionty apod.).     






