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Regulacja dostepu do genu u organizmow

eukariotycznych

Gen, fragment DNA (lub u niektorych wiruséw RNA) kodujacy okreslone biatko lub RNA.
Zrédto: Pixabay, domena publiczna.

Genom eukariotyczny ma znacznie bardziej skomplikowang budowe od genomu
prokariotycznego. Wymusza to zaangazowanie wiekszejliczby mechanizmow regulacji
ekspresji genow, w celu precyzyjnej kontroli, ktore z genoéw ulegng ekspresiji

w poszczegolnych komorkach rozwijajacego sie, a nastepnie dojrzalego organizmu. Ocenia
sie, ze jedynie 15% genow z catego genomu danej komorki ulega transkrypciji, podczas gdy
pozostate sg wylaczone. W komorkach eukariotycznych wiekszos¢ genow podlega kontroli
niezaleznie od innych, a takie ich wybiorcze transkrybowanie powoduje réoznicowanie sie
komorek w rozne typy, mimo ze wszystkie pochodzg od tej samej zaptodnionej komorki
jajowej.

Twoje cele

» Wyjasnisz, na czym polega proces regulacji dostepu do genu.

o Przedstawisz istote regulacji dostepu do genu u organizmoéw eukariotycznych.

» Opiszesz znaczenie spiralizacji i despiralizacji chromatyny w odpowiedzi na zmiany
metylacji DNA oraz metylacji i acetylacji histonow.




Przeczytaj

DNA wystepuje w postaci chromatyny

DNA w jadrze komorkowym jest upakowane razem z biatkami w skomplikowany kompleks
zwany chromatyng. Jej podstawowg jednostke stanowi nukleosom, zawierajacy ni¢ DNA
nawinieta niespetna dwa razy wokot biatkowego rdzenia sktadajgcego si¢ z czterech
rodzajow histonow. W skitad kompleksu biatkowego wchodzg po dwa histony H2A, H2B, H3
i H4. Konce aminowe histonoéw tworzg ogon odstajgcy na zewngtrz nukleosomu, ktory jest
zaangazowany w regulacje ekspresji genow.

Regulacja ekspresji genow zachodzi poprzez dodanie lub usuniecie okreslonych grup
chemicznych, np. acetylowej czy metylowej, a przez to wplywa na organizacje strukturalna
chromatyny. Wystepowanie chromatyny w postaci rozluznionej euchromatyny sprzyja
transkrypcji, natomiast przyjecie postaci skondensowanej heterochromatyny ogranicza ten
proces. Im bardziej chromatyna jest upakowana, tym trudniejjest polimerazie RNA
przylaczyc sie¢ do nieji rozpoczac transkrypcje okreslonego genu.

Podwdjna
helisa DNA

Aminokwasy
dostepne

dla modyfikacji
chemicznych

Ogony
Nukleosom histonow Histony nieacetylowane

(widok od korica) (widok z boku)

Grupy
acetylowe

Histony acetylowane

Chromatyna z histonami nieacetylowanymi i z histonami acetylowanymi. Region chromatyny zawierajacy
nieacetylowane histony tworzy kompaktowa strukture. Acetylacja histonéw prowadzi do rozluznienia struktury
chromatyny, dzieki czemu moze zajs¢ proces transkrypcji.

Zrédto: Englishsquare.pl Sp. z 0.0., na podstawie Reece J.B. i in., Biologia Campbella, Dom Wydawniczy REBIS, Poznar 2019, s.
366., licencja: CC BY-SA 3.0.
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Modyfikacje histonow

W komorkach eukariotycznych regulacja ekspresji genow dotyczy kazdego genu
z osobna. Jej kluczowymi elementami sg odwracalne modyfikacje histonow: acetylacja
i metylacja.

Acetylacja i deacetylacja histonéw
Wazne!

Acetylacja to modyfikacja, ktora polega na przylaczeniu grupy acetylowej do biatka przez
acetylaze. Procesem odwrotnym do acetylacji jest deacetylacja, polegajgca na
odszczepieniu grupy acetylowej od czasteczki biatka przez deacetylazy.

Podczas acetylacji grupa acetylowa jest przenoszona z acetylokoenzymu A na reszte lizyny
wchodzacejw sktad ogona histonu. Deacetylacja natomiast jest reakcja odwrotng, a oba
procesy sa katalizowane przez dwa odpowiednie enzymy. Acetylacja histonow powoduje
rozluznienie chromatyny, a deacetylacja - jej kondensacje.

Metylacja histonéw
Wazne!

Metylacja to modyfikacja, ktora polegaja na przylaczeniu grupy metylowej do biatka
przez metylotransferaze.

Aminokwasy wchodzace w sktad ogonow histonow ulegajg rowniez metylacji (przylaczaniu
grup metylowych), ktéra moze zarowno aktywowac transkrypcje, jak i jg blokowac. To, jaki
wplyw ten proces bedzie mial na ekspresje genu zalezy od rodzaju oraz poziomu metylacji
poszczegolnych aminokwasow. Najczesciej zwigkszony poziom metylacji histonow zwigzany
jest z kondensacjg chromatyny, a zatem ograniczeniem transkrypciji w danym rejonie DNA.

Inne modyfikacje histonéw

Histony mogg réwniez podlega¢ innym modyfikacjom wptywajagcym na strukture
chromatyny, m.in. fosforylacji (przytaczeniu reszty fosforanowej), ubikwitynacij
(przytaczeniu ubikwityny, biatka o niewielkiej masie czgsteczkowej) czy formylacji
(przylaczeniu grupy formylowe;j).

Wiecej o acetylokoenzymie A w e-materiale: Acetylo-CoA - budowa i znaczenie
w procesach anabolicznych i katabolicznych.
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Wiecej o modyfikacjach potranslacyjnych biatek w e-materiale: Modyfikacje potransiacyjne
biatek.

Metylacja DNA

Metylacja DNA jest procesem polegajgcym na dotaczaniu grup metylowych do cytozyny lub
adeniny okreslonych nukleotydow. Proces ten wptywa na regulacje ekspresji informacji
genetycznejpoprzez blokowanie dostepu polimerazie RNA do sekwencji promotorowych
poszczegolnych gendow. Metylacja DNA jest kluczowa dla prawidlowego rozwoju, m.in.
przez regulowanie dezaktywacji jednego z chromosomow X, starzenia si¢ czy tez
nowotworzenia.

Wazne!

Na ekspresje informaciji genetycznej wptywajg takze modyfikacje RNA, regulujac splicing,
transport mRNA do cytoplazmy i translacje. Mechanizmy regulujace te procesy muszg

zostac jeszcze lepiej poznane.

Modyfikacje DNA, jak i biatek histonowych, sg odwracalne i zalezg od potrzeb danej komorki
w danym czasie, przy czym niektore fragmenty DNA s3 nieaktywne przez catle jej Zycie.

Stownik
acetylokoenzym A

koenzym A zwigzany tioestrowo z resztg kwasu octowego; wystepuje we wszystkich
organizmach; odgrywa kluczowa role w metabolizmie komorki, przenoszac jednostki
dwuweglowe miedzy roznymi zwigzkami biochemicznymi; jest zwigzkiem wyjSciowym
do licznych syntez (m.in. kwasow tluszczowych, steroidow, karotenoidow); powstaje
w toku przemian katabolicznych ttuszczow, glukozy i niektorych aminokwasow
chromatyna

(gr. chroma - barwa) podstawowy sktadnik chromosomoéw; jest zbudowana z DNA i biatek
histonowych
euchromatyna

(gr. eu - dobrze, chroma - barwa) forma chromatyny; ma do$¢ luzna strukture, ktora
umozliwia transkrypcje
genom

(gr. génos - rod, pochodzenie) kompletny materiat genetyczny danego organizmu lub
komorki
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grupa acetylowa

(fac. acetum - ocet) grupa funkcyjna wywodzgca si¢ z kwasu octowego; zawiera
ugrupowanie CHs-C(O)-
grupa metylowa

grupa funkcyjna wywodzgca si¢ z metanu; zawiera ugrupowanie —-CHj
heterochromatyna

(gr. héteros - inny, chroma - barwa) obszary chromatyny o duzym stopniu kondensacii;
nie jest aktywna transkrypcyjnie
histon

(gr. histos - tkanka) biatko zasadowe wystepujace w jadrach komoérkowych roslin

i zwierzat, w kompleksie z DNA zwanym chromatyng; duza zawarto$¢ dodatnio
natadowanych grup aminowych histonéw neutralizuje oddzialywania ujemnie
natadowanych grup fosforanowych DNA; daje to mozliwos¢ owiniecia si¢ czgsteczek
DNA wokot biatek histonowych i upakowania dtugich nici DNA

nukleosom

(fac. nucleus - rdzen) podstawowa jednostka strukturalna chromatyny, zawierajaca
oktamer histonowy (po dwa histony H2A, H2B, H3 i H4), na ktory nawiniete jest DNA,
spiete histonem fgcznikowym H1

polimeraza RNA

enzym syntezujacy ni¢ RNA na matrycy DNA w procesie transkrypcii



Symulacja interaktywna

Symulacja 1

Klikajac na poszczegdlne modyfikacje, obserwuj, w jaki sposéb regulujg one dostep do genu.

Zasob interaktywny dostepny pod adresem https:/zpe.gov.pl/a/D10DQgHpp
Zrédto: Englishsquare.pl Sp. z 0.0, licencja: CC BY-SA 3.0.

Polecenie 1

Wykaz zwigzek acetylacji i deacetylacji histonéw z ekspresjg informacji genetycznej
fragmentu DNA przedstawionego na symulacji interaktywnej. W odpowiedzi uwzglednij
zmiany w strukturze DNA.



https://zpe.gov.pl/a/D10DQgHpp

Polecenie 2

Wykaz zwigzek metylacji i demetylacji histonéw z ekspresjg informacji genetycznej fragmentu

DNA przedstawionego na symulacji interaktywnej. W odpowiedzi uwzglednij zmiany w
strukturze DNA.




Sprawdz sie

Cwiczenie 1

cyframi 1-3.

Pokaz ¢wiczenia: ® ) @

Zrédto: Englishsquare.pl Sp. z 0.0., licencja: CC BY-SA 3.0.
Przyporzadkuj prawidtowe podpisy do elementéw nukleosomu oznaczonych na schemacie

3 Ni¢ DNA

1 Ogonki histonéw

2 Oktamer histonowy



Cwiczenie 2 @)

Ocen prawdziwosé ponizszych stwierdzen.

Stwierdzenie Prawda Fatsz

O O

Wystepowanie chromatyny w postaci rozluznionej
euchromatyny umozliwia aktywacje translacji.

Wystepowanie chromatyny w postaci skondensowanej
heterochromatyny sprzyja transkrypcji.

O O

Metylacja DNA jest procesem, ktéry polega na dotgczaniu

grup metylowych do cytozyny lub adeniny nukleotydéw O O
wchodzacych w sktad podwaéjnej helisy.

Cwiczenie 3 3

Uzupetnij ponizszy tekst, zaznaczajac odpowiednie wyrazy.

Modyfikacje potranslacyjne biatek histonowych sa‘ odwracalne [ | H nieodwracalne [ | ’

i zaleza od potrzeb danej komorki w danym czasie. Metylacja DNA jest procesem polegajagcym

na‘ dotfaczaniu [ ] H odtaczaniu [ ] ’grup metylowych do‘ cytozyny [ ) H guaniny | ’Iub

‘ adeniny | H tyminy [ ’okres’lonych nukleotyddw.

Cwiczenie 4 ®
Dokoncz ponizsze zdanie.

Metylacja DNA jest kluczowa dla prawidtowego rozwoju, poniewaz reguluje miedzy innymi...
splicing.
transkrypcje, translacje i replikacje.

dezaktywacje chromosomu X, starzenia sie, nowotworzenia.

o O O O

acetylacje i deacetylacje histonow.



Cwiczenie 5 Q
Przyporzadkuj definicje do odpowiadajgcych im pojec.

Reakcja podstawienia atomu wodoru

Genom '
w czasteczce histonu grupg acetylowa
Reakcja podstawienia atomu wodoru
Nukleosom
w DNA grupa metylowa
Skondensowana forma chromatyny,
Heterochromatyna AT

nieaktywna genetycznie

Podstawowa jednostka strukturalna
chromatyny, zawierajgca oktamer
Acetylacja histonéw histonowy (po dwa histony H2A, H2B,
H3 i H4), na ktéry nawiniete jest DNA
spiete histonem tacznikowym H1

Forma organizacji materiatu
genetycznego; czasteczka DNA
Chromatyna nawinieta na biatka histonowe tworzy
nukleosomy, pomiedzy ktérymi znajduje
sie DNAtacznikowe

Kompletny materiat genetyczny danego

Euchromatyna
4 organizmu lub komérki

Luzna forma chromatyny, aktywna
genetycznie

Metylacja DNA
Cwiczenie 6 O
Wyjasnij, dlaczego acetylacja biatek histonowych nie moze by¢ odpowiedzialna za regulacje

ekspresji gendw w DNA chloroplastowym.

Cwiczenie 7 @

Wyjasnij, w jaki sposdb modyfikacje histondw wptywajg na réznicowanie sie komoérek.




Cwiczenie 8

Wyijasnij, czy proces acetylacji/deacetylacji histonéw moze zajs¢ w mitochondrium.




Dla nauczyciela

Autor: Anna Juwan
Przedmiot: Biologia

Temat: Regulacja dostepu do genu u organizmow eukariotycznych
Grupa docelowa: uczniowie IIl etapu edukacyjnego - ksztatcenie w zakresie rozszerzonym
Podstawa programowa:
Zakres podstawowy
Tresci nauczania - wymagania szczegolowe
VI. Ekspresja informacji genetycznejw komorkach cztowieka. Uczen:
6) przedstawia istote regulacji ekspresji genow.
Zakres rozszerzony
Tresci nauczania - wymagania szczegotowe
XIII. Ekspresja informaciji genetycznej. Uczen:
9) przedstawia istote regulacji ekspresji genoéw u organizmow eukariotycznych.
Ksztaltowane kompetencje kluczowe:

» kompetencje cyfrowe;

» kompetencje osobiste, spoteczne i w zakresie umiejetnosci uczenia sig;

» kompetencje matematyczne oraz kompetencje w zakresie nauk przyrodniczych,
technologii i inzynierii.

Cele operacyjne (jezykiem ucznia):

» Wyjasnisz, na czym polega proces regulacji dostepu do genu.

o Przedstawisz istote regulacji dostepu do genu u organizmoéw eukariotycznych.

» Opiszesz znaczenie spiralizacji i despiralizacji chromatyny w odpowiedzi na zmiany
metylacji DNA oraz metylacji i acetylacji histonow.

Strategie nauczania:

o konstruktywizm;
o konektywizm.



Metody i techniki nauczania:

e zuzyciem komputera;

e rozmowa kierowana;

e Cwiczenia interaktywne;
» symulacja;

e mapa pojec;

e gwiazda pytan.

Formy pracy:

o pracaindywidualna;

e pracaw parach;

e pracaw grupach;

» praca catego zespotu klasowego.

Srodki dydaktyczne:

komputery z gtosnikami, stuchawkami i dostepem do internetu;

zasoby multimedialne zawarte w e-materiale;
tablica interaktywna/tablica, pisak /kreda;
telefony z dostepem do internetu.

Przed lekcja:

1. Uczniowie zapoznajg si¢ z trescig w sekcji ,Przeczytaj.
Przebieg lekcji
Faza wstepna:

1. Nauczyciel wyswietla na tablicy temat lekcji oraz cele zaje¢, omawiajgc lub ustalajagc
razem z uczniami kryteria sukcesu.

2. Wprowadzenie do tematu. Nauczyciel rozpoczyna pogadanke, zadajac pytanie:
- Na czym polega proces regulacji dostepu do genu?
Odpowiadajg wybrani uczniowie. W przypadku btednych lub niepeilnych odpowiedzi
nauczyciel nie krytykuje uczniow i nie udziela poprawnych odpowiedzi, tylko
przechodzi do fazy realizacyjnej, wyrazajac nadzieje, ze lekcja pozwoli na skorygowanie
btedow i uzupetnienie luk w wiedzy uczniow.

Faza realizacyjna:

1. Praca z multimedium (,Symulacja interaktywna”). Nauczyciel wySwietla symulacje
interaktywna dotyczacg wptywu zmian metylacji i acetylacji histonow na spiralizacje
i despiralizacje chromatyny. Wspolnie z uczniami dokonuje jej analizy. Prosi
podopiecznych, by pracujac w parach, wykonali polecenie nr 1 (,Wykaz zwigzek



acetylacji i deacetylacji histonow z ekspresja informacji genetycznejfragmentu DNA
przedstawionego na symulacji interaktywnej. W odpowiedzi uwzglednij zmiany

w strukturze DNA”). Uczniowie konsultujg swoje rozwigzania z inng, najblizej siedzaca
parg. Wybrane zespoly przedstawiajg odpowiedz na forum klasy.

2. Uczniowie w parach zapoznaja si¢ z poleceniem nr 2 (,Wykaz zwigzek metylaciji
i demetylacji histonoéw z ekspresjg informaciji genetycznej fragmentu DNA
przedstawionego na symulacji interaktywnej. W odpowiedzi uwzglednij zmiany
w strukturze DNA!) i wspolnie rozwigzuja zadanie. Wybrane osoby przedstawiaja
odpowiedz na forum klasy.

3. Gwiazda pytan. Nauczyciel dzieli klase na trzy grupy. Kazdy zesp6t otrzymuje arkusz
papieru A3 z ilustracjg gwiazdy. Zadaniem uczniow jest umieszczenie na ramionach
gwiazdy pieciu pytan dotyczacych tematu lekcji. Kazdy zesp6t po napisaniu pytan
przekazuje gwiazde innej grupie, zgodnie z kierunkiem wskazowek zegara. Teraz
zadaniem uczniéw jest udzielenie odpowiedzi na zadane pytania na podstawie
wiadomosci znajdujacych sie w e-materiale.

Uczniowie swoje odpowiedzi zapisuja na otrzymanym arkuszu papieru A3. Po uptywie
wyznaczonego czasu grupy prezentujg swoje gwiazdy. Nauczyciel w razie potrzeby
uzupetnia informacije, wyjasnia watpliwosci.

4. Utrwalenie wiedzy i umiejetnosci. Uczniowie samodzielnie wykonuja ¢wiczenie nr 6
(,Wyjasnij, dlaczego acetylacja biatek histonowych nie moze by¢ odpowiedzialna za
regulacje ekspresji genow w DNA chloroplastowym”) z sekcji ,,Sprawdz si¢”. Nastepnie
w 4-osobowych grupach omawiajg prawidtowe rozwigzanie. Po uptywie wyznaczonego
czasu wskazany przez nauczyciela przedstawiciel grupy prezentuje odpowiedz wraz
z jej uzasadnieniem. Klasa ustosunkowuje sie¢ do niej. Nauczyciel udziela uczniom
informaciji zwrotne;j.

Faza podsumowujaca:

1. Klasa wspolnie wykonuje na tablicy mape poje¢ podsumowujgca zajecia.

2. Nauczyciel wySwietla treSci zawarte w sekcji ,Wprowadzenie” i na ich podstawie
dokonuje podsumowania najwazniejszych informacji przedstawionych na lekciji.
Wyjasnia takze watpliwosci uczniow.

Praca domowa:

1. Wykonaj ¢wiczenia od 1 do 5 z sekcji ,,Sprawdz si¢”.
2. Dla chetnych: Wykonaj ¢wiczenia nr 7i 8 z sekcji ,Sprawdz sie”

Materialy pomocnicze:

» Jane B. Reeceiin., ,Biologia Campbella”, ttum. K. Stobrawa i in., Dom Wydawniczy
REBIS, Poznan 2021.

» ,Encyklopedia szkolna. Biologia”, red. Marta Steplewska, Robert Mitoraj, Wydawnictwo
Zielona Sowa, Krakow 2006.



Dodatkowe wskazowki metodyczne:

» Nauczyciel moze wykorzysta¢ medium zamieszczone w sekciji ,Symulacja
interaktywna” do podsumowania lekcj.



