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ITIS “G.C.FACCIO” — DIPARTIMENTO DI CHIMICA

Prof. Paolo Rosso

Gli acidi nucleici
Storia, struttura, meccanismi.

Scoperta degli acidi nucleici

Il primo ricercatore che intui I'ereditarieta dairatteri fu un abate boemdendel ( 1822-1884 ) che attraverso lavori
sugli incroci vegetali, osservo come i carattetiadpianta fossero ereditari, incrociando piante caratteristiche
differenti tra di loro vide che i caratteri si ripgano con frequenza variabile, si parldedtipo, ovvero di tutto cio che
e visibile e dipendeva dgknotipo, cio che ¢ scritto nel codice genetico. | carattba si ripetevano vennero detti
dominanti quelli invece che saltavano piu generazioni prithessere visibili, vennero detgcessivi. Fu lo scienziato
tedescdMiescher nel 1869 che all’'universita di Tubinga isolo dabkplei bendaggi una sostanza acida che defini
“nucleind in seguito si rivelo essere il DNA. Perd anchesfo lavoro, come quello precedente, non ebbestgi
riconoscimento. Nel 1928 con gli esperimenti detnaibiologo inglesésriffith |, ci fu la certezza dell’'esistenza di un
fattore chimico in grado di modificare con le preptaratteristiche organismi aventi caratteri défgi. Famoso il suo
esperimento con il calore uccise alcuni pneumodatemescolo I'estratto con batteri vivi ma senapstila; osservo
che i batteri avevano perso la possibilita di aostrla capsula e quindi di danneggiare le celflitpi; dopo questa
manipolazione ricostruivano il proprio codice pada il topo a morte. Fu un altro microbiologo eggAvery

dimostro che i batteri potevano scambiarsi pezaindi sostanza chimica chiamata “fattore trasforefaftra il 1944 e si
accettava I'idea che era una sostanza che custibdizgreto dell’ereditarieta. Nel 1951 alcuniericatori riuscirono
finalmente a determinare la struttura di questeec@hWatson Crick e Rosalind Franklin arrivando ad ottenere una
fotografia chiara della molecola grazie ai raggiFX.definita la struttura e nel 1962 ottenneradmio Nobel. Nel 1957
Kornberg, scopre I'enzima DNA-polimerasi che ha la funziaiiacrivere una nuova molecola di DNA. Nel 1966n4
scoperto 'RNA messaggero, nel 1966 viene decifitatodice genetico, nel 1968 viene scopertBNA ligas.
Arriviamo al 1970 per avere il primo tentativo dtriodurre un gene in una cellula malata, nasceicBSA
ricombinante. Nel 1975 viene descritto il primo ou per la sintesi del DNA ma si deve arrivar&@388 perché si
attiva il progetto “genoma umano” con l'intentoidéntificare tutti i geni che compongono il DNA unta Le ricerche
le scoperte dopo questo periodo di tempo sono mseear tutte importanti. In circa 150 di studios¢éeperte sono state
di fondamentale importanza; saranno i prossimi ahaici daranno un idea precisa sugli effetti disje ricerche.

Ora cerchiamo di rispondere ad una serie di domahdaun interlocutore fantasma:

1 Come é fatto il DNA fu grazie alla fotografia con i raggi X che sigti a comprendere la struttura di questa
molecola. Due filamenti antiparalleli formati dalipacleotidi, avvolti ad elica intorno ad un assemne. L'asse &
formato da molecole zuccherine il desossiribosiate attraverso legami 3'5’ e 5’ 3’ con I'acido fosco. Da notare
che la polarita della catena é tale da preseritprario ossidrile dello zucchero sempre liberoisiposizione 5’ 0 in 3’,
le cariche negative sono bilanciate da ioni bivialeer i procarioti, da proteine basiche per gkaiioti. Le basi sono
rivolte verso I'interno dell’elica , si trovano udafronte all’altra con una distanza di 2,85 Aedilante legami ad
idrogeno si legano e vengono dette basi complemiehgatimina si lega con I' adenina, la guanisilega con la
citosina; il rapporto € 1:1 questa osservazionéafta dal chimico viennese Chargaff. || DNA éuspirale avvolta in
senso destrogiro. Scaldando I'acido si ottiendstiadco delle due eliche (denaturazione) raffreddasi ottiene
I'accoppiamento (rinaturazione); la temperatura iam@énte si aggira sugli 80 - 90° C, questa tempeaatipende dalla
composizione in basi dell'acido. Con una composigidelle basi intorno al 50% la temperatura didusisi aggira
intorno a valori 69°C, mentre con una percentuatierno al 68% la temperatura si aggira intorno83 La molecola
dell’acido si puo denaturare anche con acidi o.bbgile celluleprocariote dove non esiste il nucleo il DNA & avvolto
da una serie di proteine basiche chianmsttai; nelle cellule eucariote invece il DNA & avvotta proteine chiamate
cromatina. Nelle cellule procariote tutte le informazioobin® contenute in una sola molecola di DNA circolzoa peso
dell'ordine di 2*10, nelle cellule eucariote sono contenute piti mdéedoDNA, in questo tipo di cellule il DNA &
organizzato a formare i cromosomi, caratteristéri forma e numero. La struttura dell’acido in natad in condizioni
normali viene detta déipo B destrogira con le basi perpendicolari all'asse'elalh, in condizioni particolari esistono
altre due strutture dette A e Z. La prima strattunon esiste in vivo e corrisponde alla molecidalchtata. La seconda
struttura € un elica sinistrorsa lo scheletro @més un andamento ondulato, la percentuali diGasiC € decisamente
alta, potrebbe essere un riconoscimento partieoldivelli di super avvolgimento sono per I'acidegli eucarioti una
caratteristica fondamentale, si pud pensare cofile dvvolto a formare una matassa, tante matleggae assieme
formano una struttura super avvolta. Nel minimazgpaono contenute enormi informazioni genetichavtolgimento
avviene grazie alle proteine presenti in assocamzon I'acido, I'unitd elementare & dettacleosomail super
avvolgimento € ipolinucleosoma.
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Formule chimiche dei componenti del DNA:

Quattro basi: le prime due puriniche: adeninaanqa, le altre due pirimidiniche: citosina e ulaci

| NH,, NH, |
N Ne X SN H3C

7 NH 7 N N NH
<UL ¢l L L
NH N7 SNH, NH SN NH SO NH SO
ADENINA GUANINA CITOSINA TIMINA

Le basi puriniche sono legate allo zucchero irizimse 9 le basi pirimidiniche in posizione 1’ lachero a sua volta
lega le basi in posizione 1’ in posizione 3’ eafiernativamente lega I'acido orto fosforico. Ldsletro della
molecola ¢ costituito dallo zucchero e dall’acidtodosforico, le basi sono orientate verso lagarterna della alfa
elica che si produce. Nella figura sotto ripor&aaossibile osservare I'avvolgimento dell’elicd D&IA.

O OH “ AA
I |

HO—P—OH  HO—P=0

OH o) OH
@)
N |
Acido fosforico d3ossiribosio Forma ad alfaedi
2. Come si duplica il DNA ogni filamento & lo stampo molecolare su cuidsitta la sequenza e quindi il

filamento complementare. Il DNA si trova avvoltadmo a strutture particolari defitgoni proteine ricche di
aminoacidi basiche che interagiscono con il DNA faet 'acido fosforicoLe proteine hanno un basso peso
molecolare molecole relativamente piccole. Quareto fa cellula deve duplicarsi, allora il DNA prenbrma

visibile detta cromosoma strutture formate daging e da acido nucleico. Il primo passo € logiweento dell’elica
ad opera dell'enzima det#icasi, strutture proteiche tengono separate le dueesliaitendo le forze di attrazione
I'enzima si chiamaopoisomerasi. Vi sono piccoli frammenti dRNA innescoche vengono sintetizzati prima che la
sintesi del DNA abbia inizio da un enzima deftomasi,. il complesso si chiamaeplisoma. Nel punto dove il DNA

si svolge si forma unforcella di replicazione. La sintesi € operata da un enzima chian®dté polimerasi, in grado

di leggere il filamento stampo e di aggiungere alfevolta le basi tri fosfato, di creare il legatna le basi e saldare i
due filamenti in modo da formare la doppia elical N9600Okazaki osservo che i due filamenti venivano sintetizzati
con la stessa velocitd ma con modalita differemtg in modo continuo 5’- 3’ dettofilamento veloce “, I'altro in

modo discontinuo 3'- 5’ dettofilamento ritardato “. In questo senso la sintesi procede a piccelppr, si formano

dei frammenti che vengono uniti successivamentendanzima dett®NA ligasi, I'elica si ricompone. Questi
frammenti sono formati da circa 2000 basi. Il psseedi copiatura & di circa 700 nucleotidi al seomei batteri & di
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50 nucleotidi al secondo. La sintesi fu defirgtani conservativa perché un braccio di un elica € quella di origine
piccoli frammenti di RNA innesco servono da attaati@nzima, & un segnale di riconoscimento.

3. Esistono solo poche polimerasinel 1970 studiando altri microrganismi furono sat@eltri enzimi le
polimerasi Il e lll. La prima serve a riparare erdi trascrizione la seconda alla sintesi del Dh&\ batteri. Sono
enzimi costituiti a loro volta da altre unita enaitiche, il complesso viene chiamato oligomeri.

4. L’innesco rimane sempre attaccatol'innesco viene rimosso da specifici enzimi, nopexa i
frammenti vengono saldati dalle ligasi. L’ RNA dioege da innesco corrisponde al primo segmentditiehento da
sintetizzare, fornisce un terminale 3’ libero desdssiribosio a cui vengono legate le successita. un

5. Come possono i virus che possiedono RNA replicarsiirus a RNA possono replicarsi perché
possiedono un enzima chiam&@dA polimerasi RNA dipendentechiamato anch&ascrittasi inversa che trascrive
I'RNA virale in un filamento di DNA complementarirmando un ibrido RNA - DNA; successivamente l'ema
degrada I' RNA e si replica con il DNA a singoltafnento un secondo filamento di DNA.

6. La struttura del DNA: il DNA di forma circolare nei batteri, nelle altcellule di organismi superiori il
DNA & organizzato in forme filamentose chiamatowsomi. Il DNA di un mammifero e formato da ci&&*10°
coppie di basi. Se tutte le molecole fossero Umgarmente coprirebbero una distanza di circa imiepossibile,
infatti e allora la chiave per risolvere questoloiobrisolto con la scoperta di proteine chiamsateni piccole di
dimensioni ricche di aminoacidi basici e percip@ssono associare con i residui di acido fosfori@mti istoni
possono fungere come un gomitolo dove viene aviidiilo di lana. | filamenti non sono tutti omongei, il tratto di
DNA che lega due strutture non presenta nessun @peid essere ancora una seconda struttura deiena un
altro avvolgimento che accorcia ancora la molecola.

7. E le mutazioni cosa possono generark mutazioni sono alterazioni dovute a fattoridischimici,
ambientali o altro. Queste alterazioni possonoressemplici come lo scambio di una base azotatant@itra, oppure
pit complesso, quali la perdita o I'aggiunta di ia@e o pit basi oppure lo spostamento di trathateriale genetico
all'interno di un cromosoma o da due cromosomi. @ppe basi vengono modificate come 'aggiuntardpgi
particolari come la mutilazione o la dimerizzazioNen tutte le mutazioni possono essere letaliti pansare
comunque I'enzima che sintetizza il DNA puo correggalcune alterazioni, ripristinando I'antica gtita. Pero le
mutazioni se ripetute ed estese su tanta parta ahellecola possono essere letali. Possono esasnectsse alle
progenie se colpisce il DNA della linea germin&ggi vi sono numerose prove che dimostrano corcgnitro puo
insorgere da profonde alterazioni di alcuni gemastato oncogeni che codificano proteine che hammsgla capacita
di svolgere correttamente il loro ruolo e la lobmZione. Una cellula con un oncogene perde il ofintdell’attivita
proliferativi. Cosi le malattie genetiche, dovuteadterazioni profonde del DNA, dove pezzi di ggassono sparire o
essere sostituiti. Quando avviene la sintesi pratkd proteine non sono certo proteine normalmgrasenti nella
cellula. Queste alterazioni possono anche insonggreorso della vita, oppure alla nascita. Le ttial@enetiche
possono causare gravi ritardi mentali, diminuitpazdta di trasporto dell’'ossigeno nel sangue e wasi

8. Il DNA le biotecnologie, la geneticabisogna fare delle distinzioni ben nette altrimshpuo fare
confusione. La genetica si occupa dello studicgeei, ovvero quei pezzi di DNA che sono responsdbil caratteri
di un individuo; la manipolazione dei geni prodmemvi organismi batterici, virali, animali, vegetpér sintetizzare
nuove proteine, altrimenti impossibili da producosn le tecniche usuali.

9. Adesso parliamo di RNA : molto simile al DNA, questo acido & formato da ¢uabasi I'uracile
sostituisce la timina, lo zucchero € il ribosidazido fosforico. Formato da una sola catena, mpiiocorto del DNA,
viene sintetizzato copiando un braccio del DNA BMA polimerasi DNA dipendente. Esistono tre diffeti tipi di
RNA il primo chiamatamessaggero, che ha il compito di portare il messaggio geeticdi fuori del nucleo per poi
guidare la sintesi proteica. Possiede un estramjtasizione 5’ con una sequenza di 64 basi ndlificanti. Durante
il passaggio dal nucleo al citoplasma I'acido parda serie di basi, divenendo piu corto. Le pdréi si perdono
vengono chiamatimtroni, quelle invece che vengono trascritte vengononchiaesoni. L’ RNA ribosomiale &
responsabile della formazione dei ribosomi unitaarproteine dal basso peso molecolare. Ultimmoamameno
importante I' RNAtransfer utile per il trasporto degli aminoacidi nella teaébne. Quest’ultimo acido nucleico
possiede una zona definita anticodper la lettura del messaggero, alla sua estrehggattaccano gli aminoacidi.
Durante la sintesi degli RNA un solo braccio delMMene letto, con l'intervento di numerosi enziohie hanno il
compito di trascrivere tutta la sequenza. Idermttficl pezzo di DNA da leggere, interviene il fagsigma, enzima
necessario per la lettura del promotore. L’elicapsie rendendo le basi visibili, I'enzima aggiutggte le basi con il
principio della complementarieta. Alla fine il pezizascritto viene rimosso dalla presenza di utofatdefinitorho. .
Alcune malattie avvengono per errori nella faseddificazione, i trascritti non sono completi.

Formule chimiche dei componenti del RNA

Le quattro basi sono due puriniche I'adenina eulanina e due basi pirimidiniche I'uracile e la sit@.
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Lo zucchero ¢ il ribosio e I'acido orto fosforico:
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L’RNA a singolo filamento presenta il legame ddikse purinica in posizione 9, con le basi pirimichie in
posizione 1, lo zucchero lega le basi in posizibri&cido fosforico in posizione 3’ e 5’ in alteanza. |l risultato € la
formazione della singola elica.

10. Il codice genetico:La scoperta del DNA non permetteva ancora di eagame potesse sintetizzare le
proteine. Fu la scoperta del codice che permisagire la relazione che c’era tra le basi e glireracidi. Un
aminoacido viene specificato leggendo tre basedettlette ocodon. Ad ogni tripletta corrisponde un determinato
aminoacido, esistono piu triplette che specificenstesso aminoacido. Questo & dovuto al fattaladuaice &
degenerato, ovvero esistono solo venti aminoaledjuattro basi combinate a triplette danno 64 doa#ioni. La
regola & 4 tra queste combinazioni bisogna eliminare undetttip di inizio lettura dettastart che risponde alla
sequenz®UG, la stessa sequenza specifica la metionina sevsi hon all'inizio della catena. Altre tre vanno
eliminate perché sono segnali di fine lettura stdp che sondJUA, UAG, UGA. Rimangono 60 combinazioni per
soli venti aminoacidi, per questo motivo abbianiplétte diverse per lo stesso aminoacido. Si dieil codice &
universale ed é vero perché é lo stesso per tuttiganismi viventi. In alcuni microrganismi viso pero delle
triplette che non bloccano la lettura ma specificdiversi aminoacidi. Adesso parliamo di sintesitpica ma questo &
un altro capitolo.

Allora parliamo di sintesi proteica

Il processo non & molto semplice la comprensiorgudsti processi molto complessi necessita diztiee studio e
applicazione.

Ogni aminoacido viene attivato attraverso una s#irgrocessi, la prima reazione ¢ I'attivaziond’delinoacido con
ATP per formare un complesso AMP - AMINOACIL. Sussiamente si forma il complesso con t RNA, lziaze é
catalizzata da una serie di enzimateinoacil-t RNA sintetasi.

Ogni enzima & specifico per 'aminoacido e peRNA nel caso di aminoacidi con pit di un t RNAskesso enzima
puo legare indifferentemente ognuno dei diverdNARelativi al’aminoacido I'enzima e specifico etchestra la
reazione. Questi enzimi sono in grado di correggeentuali accoppiamenti errati. Ogni acido nud&i®&NA
possiede un diverso codice defininticodon, una specie dascasituata dalla parte opposta all’attacco
dell'aminoacido.

O O

| |
HC oH + ATP — - M€

NH, NH

oH AMP + HiPOr
2

Alanine (Ala)
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Durante questa reazione si consumano una moldcél@P che si scinde in AMP e acido bi fosforicppstando
I'equilibrio verso I'aminoacido attivato con il tNRA. L’energia richiesta per detta reazione € qaesb, perché
I'energia derivante dall'idrolisi del legame estedl’aminoacil-tRNA equivale a quella del gruppsforico terminale
dell’ATP. La reazione & spostata verso sinistralpéisi forma il bi fosfato, in tutto si consumahe molecole di
acido fosforico e si forma una molecola di AMP .ehzima sintetasi non si dissocia dall’'oligo enzima rimane
attaccata per tutta la reazione. L’'aminoacido attegl t RNA in posizione 3’ dell’'ultimo zucchereliacido nucleico.
Il legame avviene tra il gruppo carbossile dell'nadcido e il gruppo ossidrile dello zucchero, isipimne 3’
formando un estere.

L’anticodon si accoppia al codon situato sul m RNARNA ha una forma a L e all’ estremita 3'gsiede sempre la
medesima sequenza C C A con l'ossidrile in poszi®’ libero per poter legare 'aminoacido mediahtguppo
carbossilico. | ribosomi sono formati da RNA etpioe, di numero e natura differente, in funziohpm di cellula
considerata
Ci sono sub unita grandi e piccole nell’E.colseno due unita una di massa 50 S I'altra di 3Da8.unita si possono
cosi schematizzare:

(< M— 23S +5S + 35 proteine
(0] — 16 S + 20 proteine

Inizio della sintesi proteica:

Il ibosoma durante la sintesi proteica viene aatifarsi solo il 30 S partecipa alla prima fasdo ¢ un secondo
momento con la scomparsa del fattore di inizisikttacca il 50 S, formando il complesso 70f&ttbri di inizio sono
tre ad ognuno un compito specifico, favoriscormosizionamento del primo t RNA con I'aminoacido, sa RNA a
sua volta posizionano il secondo t RNA in funzicdieé codon letto. Formano il complesdgito di inizio sintesi. La
prima molecola di t RNA si attacca al codon diimizhe presenta la tripletta AUG il sito viedetto P o peptidici sul
ribosoma. L'altro dove si attacca il secondo t Riéne dettcsito A. La fase di allungamento consiste nell’aggiunta
degli aminoacidi sino alla lunghezza specificaBdi enzimi che agiscono sono differenti rispettia grima fase, |l

t RNA legato al primo codon passa il proprio amaicido, al secondo t RNA, mediante idrolisi si @enliberare il
gruppo carbossilico che si lega con il gruppo amiewilibero. L'enzima responsabile del trasferinoe@tl peptidil
trasferasi. Il secondo t RNA possiede due aminoacidi, cardbfaosizione scorrendo sul m RNA, I'enzima
responsabile del processo viene chiamiaéslocasi

Allungamento della sintesi proteica:

Questa fase € caratterizzata dall’aggiunta proiyesis aminoacidi alla nascente catena proteicaef&imi che
partecipano a questa nuova fase sono i fattotiiigamento, le traslocasi e il GTP dalla sua idial trae I'energia
necessaria a costruire la catena proteica. Tutetgudunziona sino all'incontro con il segnale tdisblocco della
sintesi, la proteina viene ad avere la giusta gidadi aminoacidi.

Fase di terminazione:

Al segnale di stop si ha il termine della sintefattori di terminazione idrolizzano la proteinalkultimo t RNA. Gli

acidi nucleici vengono distrutti il ibosoma vieaalissociarsi e le proteine vengono assorbitentdino del reticolo
endoplasmatico, dove subiranno delle modificazidnche I'apparato del Golgi € deputato alla trasi@zione delle
molecole proteiche come la formazione delle glicotgine.

| geni funzionano tutti allo stesso tempo

Il modello proposto € detto operon . Esistgaai repressori che portano alla formazione di proteine che blnoda
trascrizione ed esistorgeni chiamati promotori che portano alla formazione di proteine che gtbio il repressore e
permettono la trascrizione. Accanto ai geni qucdésabbiamo i geni strutturali che sono in gratiocodificare
proteine, RNA, enzimi e cosi via. Nel DNA i sitilégame dell’attivatore si trovano prima del sit gromotore,
mentre i siti di legame del repressore detto opegagi trovano dopo il sito del promotore. Dopsitb dell'operatore vi
sono i geni strutturali.

Il modello & cosi concepito vi sono due siti didetge uno chiamato promotore ed € la regione contensiti di
legame delllRNA polimerasi, I'altra operatore eth&egione in cui si legano le molecole del repoes. Se avviene il
legame tra I'operatore e la molecola repressosmtasi non pud avvenire, perché la RNA polimenasi pud leggere i
geni strutturali essendo il sito dell'operatore quato. Il repressore, che € una proteina pudess®etizzato in forma
attiva e quindi funzionare subito bloccando laesntell’ RNA, oppure in forma inattiva, in questso per funzionare
necessita di un'altra molecola presente nel terdénoltura chiamatoorepressore. Il complesso tra itepressore
corepressore si combina con I'operatore bloccando la sintiedfRNA chiamatarascrizione. Questo tipo di
regolazioneviene normalmente chiamatagativa Esiste unaegolazione positivadovuta alle molecole degli
attivatori che favoriscono la sintesi del’/RNAguoanto si legano in prossimita dei siti promotasidrendo il legame

5
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tra 'RNA polimerasi ed il sito promotore. Esiste altro meccanismo dove molecole denomimadettori possono
legarsi alla molecola del repressore inattivanégteermettendo cosi, la sintesi del’RNA. Questocaasmo é
necessario perché se un prodotto & presente edlitdanon vi & alcun bisogno di sintetizzarlo,exersa se un prodotto
e assente nella cellula vi € la necessita di ptodQuesto meccanismo quindi dirige la sintesialaiblecole una
specie di semaforo dove con il rosso non si passeatre con il verde si passa.

Le duplicazione del DNA sono tutte simili

Certo che no nelle cellule degli eucarioti la dogfione avviene in pit punti ed in differenti dicee. Questo € dovuto
alla complessita dei cromosomi che sono molto gnaedessere duplicati, infatti hanno bisogno diempo maggiore
rispetto ai batteri. Si formano molte forcelle éplicazione che si muovono in direzione differehtheccanismi di
duplicazione del DNA degli eucarioti € ancora atwala processi non ben conosciuti.

Mutazioni

Le mutazioni sono alterazioni che avvengono a dalatie molecole che compongono il DNA, alterazicime possono
avere origine fisica ( raggi UV ) chimica ( sostartancerogene ) o biologica ( errori nel meccanidntduplicazione
del DNA ). Le mutazioni possono portare a:

-A-T-T-G-C-G-C-  GENE NORMALE
-T-A-A-C-G-C-G-

-A-T-G-C-G-C- DELEZIONE
-T-A-C-G-C-G-

-A-T-T-T-G-C-G-C- INSERZIONE
-T-A-A-A-C-G-C-G-
-G-T-T-G-C-G-C-  TRANSIZIONE
-C-A-A-C-G-C-G-

-A-A-T-G-C-G-C-  TRANSVERSIONE
-T-T-A-C-G-C-G-

Codice genetico

Il codice genetico € il meccanismo mediante il guapossibile sintetizzare le proteine; in altrofzaé la sequenza del
DNA che determinava la sequenza delle protein@NIA sintetizzava 'mRNA acido nucleico che recasaskquenza
sotto forma di triplette ( tre basi adiacenti ) apecificano un determinato aminoacido. La zonaedmno poste queste
sequenze viene det@odon. L’altra molecola che legge tale sequenza ¢ ilARNN una tripletta situata nella zona
dettaAnticodon, questo acido nucleico lega anche un aminoacidatekazione tra il codon e I'anticodon permette la
traduzione del codice genetico. Ad ogni tripleétid corrisponde un aminoacido. Il codice geneticmiversale ovvero
vale per tutti i tipi di cellule. Molte osservazigpossono essere fatte:

» Gli aminoacidi possono essere codificati da pilétie per questo motivo viene detkegenerato.

» Le triplette che non codificano nulla vengono datie senso.

e Le triplette possono differire per una sola basdeutidica.

Oggi sappiamo che 4 basi nucleotidiche si possontbinare tra di loro 3 per volta, il numero ditmnazioni
possibili sono:

4*4*4 = 64 combinazioni Le combinazioni possilsitino 60
Una combinazione detta di start AUGRisogna eliminare dal calcolo 4 combinazioni
Tre dette di stop UAA, UAG, UGA. 1 di start 3 di stop.

Se il codice non fosse degenerato ci sarebberofétte per codificare 20 aminoacidi, se per unalche ragione una
delle triplette subisse una mutazione, quel preaimmoacidi non potrebbe essere piu codificato.



