
• Κεντρική ιδέα: Η γενετική πληροφορία που είναι αποθηκευμένη στο 
γενετικό υλικό (DNA/RNA) αντιγράφεται με εξαιρετική ακρίβεια, στη 

συνέχεια η πληροφορία μεταφέρεται από το DNA στο RNA και από το RNA 
στις  πρωτείνες (πολυπεπτίδια) που επιτελούν τις κυτταρικές λειτουργίες
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Η αντιγραφή στους προκαρυώτες (E. coli)

To βακτηριακό ρεπλικόνιο θα πρέπει να 

υποστηρίζει τις εξής λειτουργίες:

Α. Έναρξη αντιγραφής

Β. Έλεγχός της συχνότητας της έναρξης 

Γ. Αποχωρισμός των αντιγραφόμενων 

χρωμοσωμάτων στα θυγατρικά κύτταρα

• Κοινό χαρακτηριστικό των θέσεων έναρξη
• είναι το μεγάλο ποσοστό σε Α-Τ βάσεις 

(αποδιάταξη DNA κατά την έναρξη)
• Τα προκαρυωτικά ρεπλικόνια είναι

συνήθως κυκλικά  και αμφίδρομα 
• Οι αλληλουχίες τερματισμού είναι μονής 

κατεύθυνσης



Η ελάχιστη ακολουθία του oriC

Η δημιουργία του συμπλόκου έναρξης της 
αντιγραφής και η αμφίδρομη αντιγραφική διχάλα. 

ελικάση

πριμάση



Τερματισμός της αντιγραφής στο E.coli

H αντιγραφή ολοκληρώνεται 
όταν οι δύο διχάλες 

συναντηθούν στην περιοχή 
τερματισμού (θέσεις Ter –

Termination sites)



H πρωτεΐνη Tus protein και
η λήξη της αντιγραφής στις θέσεις ter

Στο E.coli

Ter θέση 23 bp
συντηρημμένη ακολουθία

Tus πρωτείνη (36 kDa)

Το αντιγραφόσωμα
αποδιατάσσεται



Ρύθμιση της έναρξης της αντιγραφής στους ευκαρυώτες

• Για την έναρξη της αντιγραφής στα 
ευκαρυωτικά κύτταρα είναι απαραίτητη η 
παρουσία του παράγοντα αδειοδότησης στη 
θέση έναρξης

• Ο παράγοντας αυτός ανιχνεύεται στον 
πυρήνα πριν από την αντιγραφή αλλά 
απενεργοποιείται ή καταστρέφεται από τη 
διαδικασία

• Η έναρξη του επόμενου κύκλου αντιγραφής 
είναι δυνατή μόνο μετά την είσοδο που 
παράγοντα αδειοδότησης στον πυρήνα μετά 
τη μίτωση.



Αντιγραφή και μιτοχόνδρια



Αντιγραφή και μιτοχόνδρια



Τα γονίδια για ένζυμα της οξειδωτικής φωσφορυλίωσης είναι 
πυρηνικά, μιτοχονδριακά ή και τα δύο;



Αντιγραφή και μιτοχόνδρια

Mitochondrial DNA replication in mammalian cells: overview of the pathway
Essays in Biochemistry (2018) 62 287–296. https://doi.org/10.1042/EBC20170100



ΜΕΤΑΓΡΑΦΗ- ΕΥΚΑΡΥΩΤΕΣ

Κωδική περιοχή = ORF
(Open-reading Frame)

Κωδική αλυσίδα-σημαίνων κλώνοςΜη κωδική αλυσίδα-κλώνος μήτρα 

5’
3’

3’
5’

+1

Υποκινητής= Περιοχή ανωφορικά του 5’ άκρου του γονιδίου, στην οποία δεσμεύεται η RNA
πολυμεράση κατά την έναρξη της μεταγραφής
UTR =μη-μεταφραζόμενη περιοχή
Mία μεταγραφική μονάδα μεταγράφεται σε ένα ενιαίο RNA

5’ UTR 3’ UTR 3’περιβάλλουσα
περιοχή

5’ περιβάλ-
λουσα περιοχή



RNA polymerase III
• Hundreds of promoters - 10% of the cell’s transcriptional activity
• Moderately sensitive to -amanitin (Ki in the M range).Στα ζωϊκά κύτταρα 

καταστέλεται από υψηλά επίπεδα, ενώ έντομα και ζύμες μη καταστολή.
• Transcribes genes encoding tRNAs, 5S rRNA and other small RNAs (U6, etc.)
• Promoter often internal to the transcribed region

RNA polymerase II
• Thousands of promoters - 40% of the cell’s transcriptional activity
• Highly sensitive to -amanitin (Kiin the nM range)
• Transcribes genes encoding mRNAs and some small RNAs (e.g., U1, U2, U4, 

U5)

RNA polymerase I
• 1 promoter - 50% of the cell’s transcriptional 

activity
• Insensitive to -amanitin
• Transcribes gene encoding the 45S rRNA  

precursor

18S 28S 28S18S5.8

S
5.8

S

45S 

precursor

Non-transcribed 

spacer

45S 

precursor

Ευκαρυωτικές RNA πολυμεράσες

(α) Το δηλητηριώδες μανιτάρι Amanita phalloides, γνωστό ως Αμανίτης ο φαλοειδής (death cap).
(β) Η χημική δομή της α-αμανιτίνης.



Υποκινητής

Ο υποκινητής καθορίζει:

1. Ποιά αλυσίδα DNA θα μεταγραφεί.

2. Το σημείο έναρξης της μεταγραφής.

3. Συγγένεια προς την RNA πολυμεράση.

4. Συχνότητα δέσμευσης της πολυμεράσης.  



ΕΙΚΟΝΑ 13.7 Τα στοιχεία του κεντρικού υποκινητή που συμβάλλουν 
στη βασική μεταγραφή των πολυκύτταρων ζωικών οργανισμών

Τα στοιχεία του κεντρικού υποκινητή που συμβάλλουν στη βασική 
μεταγραφή των πολυκύτταρων ζωικών οργανισμών

Βασικός υποκινητής: το ελάχιστο σύνολο στοιχείων αλληλουχίας που απαιτείται 

για την ακριβή εκκίνηση της  μεταγραφής από την RNA πολυμεράση II

14



ΕΙΚΟΝΑ 13.18 Ο ρυθμιστικός υποκινητής

Ο ρυθμιστικός υποκινητής



promoter region of the Arabidopsis HSP90-1 gene

Haralampidis et al., 2002: Plant Physiology



ΜΕΤΑΓΡΑΦΗ – ΕΥΚΑΡΥΩΤΕΣ
RNA Processing Control



Τα ευκαρυωτικά mRNAs φέρουν στο 5’-άκρο τους μια 
μεθυλιωμένη καλύπτρα



H διαδικασία της πολυαδενυλίωσης



Η πολυαδενυλίωση του ευκαρυωτικού
mRNA



ΜΕΤΑΓΡΑΦΗ – ΕΥΚΑΡΥΩΤΕΣ
RNA Processing Control



Συνηθέστεροι τρόποι εναλλακτικού ματίσματος

Παράλειψη εξονίου

Διατήρηση εσονίου

Εναλλακτική 3-θέση 
ματίσματος

Εναλλακτική 5-θέση 
ματίσματος

ΜΕΤΑΓΡΑΦΗ – ΕΥΚΑΡΥΩΤΕΣ
RNA Processing Control



• Δημιουργία καλύπτρας (5-άκρο)

• Η μη-ολοκλήρωση της συρραφής παρεμποδίζει τα mRNAs να 
αλληλεπιδράσουν με τα πρωτεινικά σύμπλοκα των πυρηνικών 
πόρων για εξαγωγή τους στο κυτταρόπλασμα.

• Πολυαδενυλίωση του 3- άκρου των mRNAs

• To μέγεθος της poly-A ουράς

• Το μέγεθος της poly-A oυράς

• Η παρουσία της καλύπτρας

ΜΕΤΑΓΡΑΦΗ – ΕΥΚΑΡΥΩΤΕΣ
Έλεγχος μεταφοράς του mRNA

Έλεγχος μετάφρασης του mRNA

Έλεγχος σταθερότητας του mRNA



ΜΕΤΑΓΡΑΦΗ-ΠΡΟΚΑΡΥΩΤΕΣ
Βακτηριακή RNA πολυμεράση

• RNA πολυμεράση (κεντρικό ένζυμο)- 2’
– ’ - 160 kDa στο E. coli (rpoC)

–  - 155 kDa στο E. coli  (rpoB)

–  - 36.5 (x2) kDa στο E. coli (rpoA) –συναρμολόγηση ενζύμου
αναγνώριση υποκινητή

σύνδεση με ενεργοποιητές

Καταλυτικό κέντρο

• Το κεντρικό ένζυμο είναι ικανό να ξεκινά μεταγραφή μη 
εξειδικευμένα (π.χ από εγκοπές)

• RNA Πολυμεράση ολοένζυμο- 2’
– Ο  (rpoD) παράγοντας επιτρέπει την αναγνώριση του προαγωγέα

από την RNA πολυμεράση και  την έναρξη της μεταγραφής στην 
περιοχή.

– Υπάρχουν διαφορετικοί  παράγοντες. Ο “housekeeping”  στο E. coli 
είναι ο 70 (70 kDa)



Συναινετική ακολουθία υποκινητή στα βακτήρια



Ο παράγοντας Rho «καταδιώκει» την RNA
πολυμεράση κατά μήκος του RNA και μπορεί να 
προκαλέσει τερματισμό όταν προλάβει το 
στάσιμο ένζυμο σε μια Rho-εξαρτώμενη 
αλληλουχία τερματισμού.

ΜΕΤΑΓΡΑΦΗ-ΠΡΟΚΑΡΥΩΤΕΣ
Βακτηριακή RNA πολυμεράση



Οι ενδογενείς αλληλουχίες 
τερματισμού περιλαμβάνουν 
παλινδρομικές περιοχές οι οποίες 
σχηματίζουν φουρκέτες (δομές 
στελέχους-βρόχου) με ποικίλο 
μήκος, από 7-9 bp. Η δομή 
στελέχους-βρόχου περιλαμβάνει μια 
περιοχή πλούσια σε G-C και 
ακολουθείται από μια σειρά 
καταλοίπων U.

Intrinsic terminators have the two structural features, a 
hairpin in the secondary structure and a region that is rich in U 
residues at the very end of the unit. Both features are needed 
for termination. The hairpin usually contains a G·C-rich region 
near the base of the stem. The typical distance between the 
hairpin and the U-rich region is 7-9 bases. There are ~1100 
sequences in the E. coli genome that fit these criteria, 
suggesting that about half of the genes have intrinsic 
terminators. Pausing creates an opportunity for termination to 
occur. Pausing occurs at sites that resemble terminators but 
have an increased separation (typically 10- 11 bases) between 
the hairpin and the U-run. But if the pause site does not 
correspond to a terminator, usually the enzyme moves on again 
to continue transcription. The length of the pause varies, but at 
a typical terminator lasts ~60 seconds.A downstream U-rich 
region destabilizes the RNA-DNA hybrid when RNA polymerase 
pauses at the hairpin, and when the polymerase pauses, the 
RNA-DNA hybrid unravels from the weakly bonded rU·dA
terminal region

δυαδική συμμετρία

ΜΕΤΑΓΡΑΦΗ-ΠΡΟΚΑΡΥΩΤΕΣ
Βακτηριακή RNA πολυμεράση



ΜΕΤΑΓΡΑΦΗ-ΠΡΟΚΑΡΥΩΤΕΣ
Το οπερόνιο της lac



Mηχανισμός σάρωσης του ευκαρυωτικού ριβοσώματος
• Προτάθηκε από την Μ. Kozak
• Μικρές ριβοσωμικές υπομονάδες 

(παράγοντες έναρξης, GTP και 
tRNAMet) δεσμεύονται στην 5’-
καλύπτρα και σαρώνουν το mRNA
μέχρι να βρουν το πρώτο AUG.

• H μετάφραση ξεκινά από το 
πρώτο AUG.

• To μοντέλο φαίνεται να ισχύει για 
τα περισσότερα  ευκαρυωτικά 
mRNA 

-5 -4  -3  -2 -1 +1 +2 +3 +4

C C R C C A U G G R=purine

Συναινετική ακολουθία Kozak

ΜΕΤΑΦΡΑΣΗ-ΕΥΚΑΡΥΩΤΕΣ
( ο ρόλος του 5-UTR)



ΜΕΤΑΦΡΑΣΗ-ΕΥΚΑΡΥΩΤΕΣ
(κατανομή ριβοσωμάτων)



ΜΕΤΑΦΡΑΣΗ-ΕΥΚΑΡΥΩΤΕΣ
(κατανομή ριβοσωμάτων)



ΜΕΤΑΦΡΑΣΗ-ΠΡΟΚΑΡΥΩΤΕΣ
Η αλληλουχία Shine-Dalgarno

Οι αλληλουχίες Shine-Dalgarno (θέσεις πρόσδεσης του ριβοσώματος) διαφόρων μορίων mRNA της E. coli. Οι αλληλουχίες Shine-
Dalgarno εντοπίζονται προς το 5′ άκρο του mRNA. Τα κωδικόνια έναρξης (μπλε) βρίσκονται καθοδικά της αλληλουχίας Shine-
Dalgarno. Η βέλτιστη απόσταση ανάμεσα στην αλληλουχία Shine-Dalgarno και στο κωδικόνιο έναρξης είναι 7-9 νουκλεοτίδια. (β) Το
ζευγάρωμα των βάσεων ανάμεσα στην αλληλουχία Shine-Dalgarno και στη συμπληρωματική της αλληλουχία στο 16S rRNA
διευκολύνει την αναγνώριση του κωδικονίου έναρξης και τον προσδιορισμό του σωστού αναγνωστικού πλαισίου.


