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Tabela kodu genetycznego umozliwia szybkie sprawdzenie, ktére kodony kodujg poszczegdlne
aminokwasy, a takze ktére kodony sg sygnatem do rozpoczecia lub zakoriczenia translacji.

Zrédto: Mouagip, Wikimedia Commons, domena publiczna.

Informacja genetyczna w postaci DNA zapisana jest za pomoca czterech rodzajow
nukleotydow: adeniny (A), tyminy (T), guaniny (G) i cytozyny (C). Po procesie transkrypciji
w mRNA zamiast nukleotydu z tyming wystepuje nukleotyd z uracylem. Jak zatem

mRNA koduje informacje o budowie biatka sktadajgcego sie z dwudziestu aminokwasow,
majgc do dyspozyciji jedynie cztery rodzaje nukleotydow?

Twoje cele

o Wyjasnisz, jak korzystac¢ z tabeli kodu genetycznego.

e Okreslisz kolejnos¢ aminokwasow w peptydzie na podstawie kolejnosci nukleotyd ow
w DNA i mRNA.

 Ustalisz kolejno$¢ nukleotydéw w mRNA i DNA na podstawie kolejnosci

aminokwasow w peptydzie.



Przeczytaj

Tabela kodu genetycznego

Rozszyfrowanie kodu genetycznego przez amerykanskich biochemikow Marshalla W.
Nirenberga, Roberta W. Holleya i Hara Gobinda Khorana pozwolito stworzy¢ tabele kodu
genetycznego - umozliwia ona odczytanie sekwencji biatka powstajacego na podstawie
mRNA. A takze na podstawie sekwencji aminokwasow w biatku mozna okresli¢ kolejnos¢
nukleotydow w kodujacym go genie. Istniejg dwie podstawowe formy tabeli kodu
genetycznego: kwadratowa oraz kolista.

Wiecejinformacji na temat kodu genetycznego mozesz znalez¢ w materiale: Cechy kodu
genetycznego.

Kwadratowa tabela kodu genetycznego

Kwadratowa tabela kodu genetycznego sklada si¢ z poziomych i pionowych kolumn.
Odczytywanie zaczyna si¢ zawsze od lewej strony, w pozyciji , 1 nukleotyd”. Wystepuja tu
cztery wiersze oznaczone: U (uracyl), C (cytozyna), A (adenina), G (guanina) - sg to pierwsze
litery kodonu odpowiadajacego za dany aminokwas.

Drugi nukleotyd w kodonie znajduje si¢ w gornej osi tabeli, oznaczonejjako ,,2 nukleotyd”.
Wiersze z kolumny ,,1 nukleotyd” przecinajg si¢ z kolumnami zawierajagcymi drugi nukleotyd
uszeregowanymi w kolejnosci: U, C, A, G, tworzgc duzy kwadrat z czterema réznymi
sekwencjami.

Trzeci nukleotyd odczytywany jest z kolumny ,,3 nukleotyd”, gdzie nukleotydy utozone sa
w kolejnosci U, C, A, G. Znalezienie trzeciego nukleotydu pozwala na skompletowanie
wszystkich nukleotydow w kodonie i odczytanie przypisanego do danego kodonu
aminokwasu badz tez sygnatu START (dla kodonu AUG) lub STOP (dla kodonoéw UAA, UGA,
UAG).

Kwadratowa tabela kodu genetycznego

1 2 nukleotyd
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pukleotyd | gpykieotyd C A G

nukleotyd U C A G
UUU | (Phe/F) UCU UAU (Tyr/Y) UGU
vuc @ fenyloalanina | ycc UAC | tyrozyna UGC

(Ser/S)

U UUA UCA | geryna UAA | STOP UGA
UuG UCG UAG = STOP UGG
cuy = (Lew/L) ccu CAU | (His/H) CGU

leucyna .
cucC CCC | (proyp) | CAC | histydyna CGC
C /
CUA cca | prolina ' cAA (g /q) CGA
CUG CCG CAG | glutamina CGG
AUU ACU AAU | (Asn/N) AGU
lle /1 :
auc | (1e/D ACC AAC | asparagina AGC
izoleucyna (Thr/T)
A AUA ACA | eonina | AAA AGA
Met/M (Lys/K) lizyna
avg | Met/M) ACG AAG AGG
metionina
GUU GCU GAU | (Asp/D)kwas = GGU

. GUC | (val/V) GCC | (Alasa) | GAC | asparaginowy . GGC
GUA walina GCA alanina CGAA (Glu /E) Kkwas GGA
GUG GCG GAG | glutaminowy | GGG

Wazne!

W biologii i genetyce wykorzystuje si¢ trzyliterowe i jednoliterowe nazwy skrotowe
aminokwasow, ktore utatwiajg np. zapisanie catej sekwenciji tancucha polipeptydowego.
Skroty te wystepujg takze w tabeli kodu genetycznego. Na przyklad alanina moze by¢

zapisana w skrocie jako Ala lub A, a arginina jako Arg lub R.

Kolista tabela kodu genetycznego




Kolista tabela kodu genetycznego z oznaczeniami: G (niebieski) - nukleotyd z guaning, C (z6tty) - nukleotyd
z cytozyna, A (réozowy) - nukleotyd z adening oraz U (zielony) - nukleotyd z uracylem.

Zrédto: Mouagip, Wikimedia Commons, domena publiczna.

Tabela kodu genetycznego w postaci kota ilustruje wszystkie mozliwe kombinacje

w kodonie oraz przypisane im aminokwasy. Cala struktura podzielona jest na cztery
¢wiartki i zawiera cztery pierScienie wspotsrodkowe. Trzy pierscienie (zaczynajac od
srodka) zawierajg symbole nukleotydow, a czwarty pierScien zawiera symbole
aminokwasow.

Kolista tabele kodu genetycznego odczytuje sie od najbardziej wewnetrznego pierscienia,
w ktorym znajduja si¢ cztery nukleotydy: G, U, Ai C. Kolejnym krokiem jest odczytanie
drugiego nukleotydu w kodonie, umieszczonego na drugim pierscieniu. Do kazdego
pierwszego nukleotydu mozna dopasowac jeden z czterech nukleotydow, utozonych

w kolejnosci: U, C, A, G. Trzeci nukleotyd odczytywany jest z najpardziej zewnetrznego
pierscienia kota zawierajacego nukleotydy. Do drugiego nukleotydu w kodonie mozna
dopasowac takze jeden z czterech nukleotydow uszeregowanych w takiej kolejnosci jak
nukleotydy w poprzednim piersScieniu. Aby ulatwi¢ odczytywanie kolejnych nukleotydow
kodonu zostaly one zapisane czcionkg o roznej wielkoSci: od najwiekszej przy nukleotydzie
pierwszym do najmniejszej dla ostatniego nukleotydu z kodonu.

Dodatkowym ulatwieniem jest oznakowanie nukleotydow kolorami, co utatwia szybka
lokalizacje nukleotydow, zwtaszcza w pozyciji trzeciej.

Kazdemu z 61 kodonow (trojek nukleotydow) przyporzadkowano jeden aminokwas, ktorego
symbol lub nazwe umieszczono na ostatnim, zewnetrznym pierscieniu kota. Trzy kodony to
nonsensowne kodony STOP.



Kodon START oznaczony jest jako trojkat, opatrzony takze opisem ,Met (M)", poniewaz
koduje aminokwas metioning. Jest on pierwszym z aminokwasow w tworzonej sekwenciji
biatka. Trzy z kodonoéw oznaczono za pomocg kwadratow. Sg to kodony STOP i nie maja one
przypisanych aminokwasow, gdyz stanowig sygnat dla rozpadu maszynerii translacyjnej,
poprzez przylaczenie czynnika uwalniajagcego zamiast aminokwasu.

Odczytywanie kodonéw na mRNA podczas translacji rozpoczyna si¢ od zlokalizowania
kodonu START. Na podstawie kolejnych kodonow s3 dotgczane odpowiednie aminokwasy.
Synteza biatka trwa do odczytania kodonu STOP. Odczytywanie kodonow w mRNA odbywa
sie od konca 5’ do konca 3’, ktore warunkujg kolejnos¢ aminokwasow w polipeptydzie od
N-konca pierwszego aminokwasu (metioniny) do C-konca ostatniego. Koniec

N polipeptydu stanowi aminokwas z wolng grupa aminowa, a koniec C - aminokwas z wolng
grupg karboksylow3.

Stownik
kod genetyczny

sposob zapisania informacji genetycznej (w postaci sekwenciji nukleotydowej)
o kolejnosci aminokwasow (sekwencji aminokwasowej) w czasteczkach biatek
kodon

sekwencja trzech nukleotydow wystepujaca w DNA lub w mRNA, stanowigca jednostke
kodujgca okreslony aminokwas podczas syntezy bialka; istniejg 64 kodony, z czego 61 to
kodony okreslajace 20 podstawowych aminokwasow biatkowych, natomiast 3 pozostate
odpowiadaja za zakonczenie translaciji

transkrypcja

(fac. transcriptio - przepisywanie) proces syntezy RNA, podczas ktorego na matrycy DNA
syntetyzowana jest komplementarna ni¢ mRNA
translacja

proces biosyntezy biatka, podczas ktorego, na podstawie informaciji zapisanejw nici

mRNA, syntetyzowany jest polipeptyd
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Symulacja interaktywna

Symulacja 1
Znajdz kodon START, aby przeprowadzi¢ transkrypcje, a nastepnie, przy uzyciu tabeli

kodu genetycznego, poznac sekwencje zakodowanego w DNA peptydu.

Zasob interaktywny dostepny pod adresem https:/zpe.gov.pl/a/DMN3EWRCZ

Tabela kodu genetycznego i jej odczytywanie.
Zrédto: Englishsquare.pl Sp. z 0.0., licencja: CC BY-SA 3.0.

Polecenie 1


https://zpe.gov.pl/a/DMN3EWRCZ

Sprawdz sie

Pokaz ¢wiczenia: ® ) @

Kolista tabela kodu genetycznego.

Zrédto: Mouagip, Wikimedia Commons, domena publiczna.

Cwiczenie 1

Cwiczenie 2

Cwiczenie 3

Cwiczenie 4

Zrédto: Englishsquare.pl Sp. z 0.0., licencja: CC BY-SA 3.0.

Cwiczenie 5
3' TACTCAGATTGT CATAAC 5’




Cwiczenie 6 ®
Najmniejszy znany gen koduje mikrocyne C7 (MccC7) - heptapeptyd (peptyd ztozony
z siedmiu aminokwaséw) wystepujacy u bakterii z rodziny Enterobacteriaceae.

Sekwencja peptydu bedacego bezposrednim produktem translacji to
Met-Arg-Thr-Gly-Asn-Ala-Asp.

Na podstawie: José E. Gonzalez-Pastor, José L. San Millan, Felipe Moreno, The Smallest Known Gene, ,Nature”

1994:vol. 369,s.281.*
Cwiczenie 7 @

Cwiczenie 8 @

Sekwencja DNA:

TACATG GAC CAT CCGTAAAGT

Sekwencja aminokwasowa tancucha polipeptyowego:

MYLVGIS
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