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Az orokito anyag (DNS) szerkezete




James Watson és Francis Crick:

a DNS szerkezete és mukodési modja (1953)
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A genetikai transzformacio felfedezése —

DNS az orokito anyag

Griffith, 1928 Streptococcqs pneumoniae
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A genetikai transzformacio felfedezése
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Avary, MacLoad és McCarty: a genetikai anyag a

DNS (1944)
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A virulens S sejtekbdl kivont anyagokbol egyedul a DNS az, amivel az R
avirulens sejtek S virulens formava alakithatok.
A gének tehat DNS-b6l allnak.
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Hershey-Chase: a fagok orokito anyaga a DNS

(1952)

Fag: baktériumot fert6z6 virus Fehégiébb’_l j — kapszid) és DNS-b4l épiul fel.

jelolt fehérje (°>S) . .
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» A radioaktivitas a

levald ures fag
fejekben észlelheto. A
kovetkez6 fag
generacié nem
radioaktiv!

[S nincs a DNS-ben!]

A radioaktivitas a
baktériumokban
észlelheto,

majd a kovetkezo

fag generacioban is
megjelenik.

[P nincs a fehérjékben!]



A DNS kémiai osszetevoi

A DNS kémiai felépitésének alapegysége:
nukleotid = foszfat + cukor + bazis

A nukleotid foszfatot, deoxiribdz cukrot és a négy szerves bazis egyikét
tartalmaz.

A négy bazis: adenin, guanin, citozin és timin

A nukleotidok teljes kémiai neve: roviditése
deoxiadenozin 5’-monofoszfat, dAMP -A
deoxiguanozin 5’-monofoszfat, AdGMP -G
deoxicitidin 5’-monofoszfat, dCMP -C
deoxitimidin 5’-monofoszfat, dTMP -T

nukleozid = cukor + bazis

A cukor és a bazis alkotta egység a nukleozid: deoxiadenozin,
deoxiguanozin, deoxicitidin, deoxitimidin.



Nukleotidok: purin, pirimidin
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Chargaff szabalyok (1955)

-Az élolényekbol szarmaz6é DNS-ekben a pirimidin
nukleotidok (7 + C) mennyisége egyenlo a purin (A + G)
nukleotidok mennyiségével.

-A T mennyisége egyenlo az A-val, és C mennyisége egyenlo
G-vel.

-Azonban A + T és C + G mennyiségek nem feltétlenul
egyenlok, azok aranya jellemzo az élélényre (GC arany),
amibol a DNS szarmazik.



R. Franklin és M. Wilkins: A DNS (B forma) rontgen
diffrakcios képe

A rontgen diffrakcioval kapott adatok az
- a molekula fonalszeri
- a fonal két parhuzamos szerke:
- egyenletes atméroju
- spiral alaku



A DNS kettos spiral
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A DNS kettos spiral

-

nagyarok

: kisarok

-a nukleotidok szabalyosan ismétl6do
tavolsagokban egymas felett

-a bazisok lapos molekulainak sikja
meroleges a szal hossztengelyére

-a DNS tér-modell két ellentétes polaritasu,
un. antiparallel szalbol épul fel

-a modell egyenletes atmeéroje a Chargaff
szabalyok kovetésével biztosithaté ugy, hogy
purin bazissal pirimidin bazis all szemben,
ezeket egymashoz hidrogén hidak rogzitik

-a spiral 10 bazisonként fordul



A kettos spiral szerkezete
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A DNS B formaja

Az élolényekben és vizes
oldatban leggyakrabban
elo6forduld ,,B” forma Minor
részletes térszerkezete. Jol ¥
latszik, hogy a bazisparok
létrafokként helyezkednek el

a szerkezet belsejében. A

cukor gyuri sikja majdnem
merdleges a bazisok sikjara. Maicr

groove

Dehidralt korulmények kozott
egy tomorebb ,,A” forma jon
létre, melyben a bazisok sikja
megdol.




B-DNA

B form



DNS replikacio

A DNS kettos spiral szerkezetébol
kozvetlenul adodik a megkett6zodés
mikéntje.

A bazis parosodas szigoru torvényébol az
kovetkezik, hogy amennyiben a kettos spiral
két szala zipzarként kettévalik, mindkét szal
mintaként (templatként) szolgalhat egy uj
szal szintéziséhez, melynek soran az eredeti
szallal és egymassal megegyezo szerkezetek
jonnek létre.

Ezzel magyarazatot nyer a mitozis jelensége.




DNS replikacio

s Qyerall direction of replication

Leading Lagging
strand | OTiGin of replication _ =5

__—DMA pol Ill

r Leading
“"-:._,__ sirand
T H "\_ﬁﬂnm"““nn Sork DNA ligase
! DHA pol |
Primase P .
Parental DNA DNA pol Ill Lagging \ e-‘:"z U : (L (1
Primer strand \ v LY
I,e’ 1 g
v Y :
".' b ' \iﬂ T 5

Ty

Biokemiai tanulmanyok!
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Meselson-Stahl kisérlet: szemikonzervativ replikacio
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Fehérjék szerkezete és mukodése

Q ()

Biokémiai tanulmanyok!



Hoérzékeny (termoszenzitiv) mutaciok értelmezése

mutans fehérje, mely

ot ee oy s mutans fehérje, mely
25 °C-on mukodoképes

37 °C-on miikodésképtelen

O @

A homerséklet érzékeny mutaciokat a képzodo fehérje szerkezetének
homérséklet érzékenysége magyarazza. Az aminosav csere normalis
(permissziv) homeérsékleten nem okoz jelentds valtozast a fehérje
szerkezetében, mig abnormalis (restriktiv) homérsékleten az aminosav
csere kovetkeztében a fehérje olyan szerkezetben stabilizalodik,
amely mikodését lehetetlenné teszi.

vad tipusu fehérje



A teljes dominancia magyarazata

A allél > A enzim
eldoanyag

végtermék — Fenotipus A

nincs A enzimaktivitas

eléanyag /<

a allel

v

Fenotipus a

-A dominans allél egy enzim funkcié meglétét, a recessziv allél annak
hianyat jelenti.

-Heterozigétaban az enzim funkcio jelenléte miatt dominans
fenotipust latunk.



A ritka haplo-dominancia (haploinsufficiency)

magyarazata
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-heterozigétakban legtobbszor fele annyi fehérje képz6dik mint a
homozigétakban

-a reakcio termék mennyisége altalaban aranyos az enzim koncentraciéjaval
-legtobbszor a fenotipus csak egy adott termék mennyiségnél (egy kuiszobérték
folott) jelenik meg

-amennyiben ez a kuiszobérték folotte van annak, amit 50%-nyi enzim
koncentracio képes eloallitani, akkor a heterozigétak a homozigoéta recessziv
fenotipust mutatjak, és a funkciovesztéses mutacio dominansként viselkedik!




Haploinsufficiency
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Recesszivitas magyarazata

a mutans fenotipus
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-amennyiben ez a kliszobérték alatta van annak, amit 50%-nyi enzim
koncentracio képes eldallitani, akkor a heterozigétak a vad fenotipust mutatjak,
és a funkciovesztéses mutacio recesszivként viselkedik!




Nem teljes (inkomplett) dominancia

A fenotipus
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Amennyiben a fenotipus megjelenése nem kotott kuszobeértékhez,
ehelyett a fenotipus eréssége aranyos a géntermék (és ebbdl
kovetkezoen az enzimtermék) mennyiségével, akkor heterozigétakban
a két homozigotahoz kéepest atmeneti fenotipus jelenik meg. Ez okozza
az inkomplett dominanciat.



Nem teljes (inkomplett) dominancia

(intermedier oroklés)
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Ismétlés — a génfogalom fejlodése

()
-

N -1950-es évektol

- a kédolasi szabalyok felismerése
- a DNS azon szakasza, amely egy transzkriptum

(MRNS, rRNS, snRNS, tRNS, ...) atirasaért felelos genetikai
informacioét tartalmazza

Szabalyozé fehérjék RNS polimeraz |l
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EETrE |

= h
TATA(\‘-—’H& =
S’pécer légi}a | '|\] l [
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Szabalyoz6 szekvenciak Szabalyozé6 szekvenciak

- eqy gén, egy enzim




A szinmeghatarozas modellje: egy bioszintézis

utvonal
gén 1 gén 2
enzim 1 enzim 2
O — I —
eléanyag koztes termék végso szinanyag

Bioszintézis utakban egy gén elrontasa egy reakci6 kieséséhez vezet,

ami a szintézis utvonal megszakadasat okozza.
A késztermék etetésével a mutans fenotipus menekitheto.

Lasd auxotrofia!l



G. Beadle és E. Tatum kiséerlete Neurosporaval (1940):

Egy gén, egy enzim szabaly
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Auxotrof mutansok nem tudnak noni



A 3 arg(-) mutans haromféle kéeppen reagalt

az arginin rokon vegyuleteire

Az arginin mutansok térképezésével 3 kulonboz6 gént azonositottak:

arg-1, arg-2 és arg-3

NH, l]le
Az arginin és rokon vegyiileteinek szerkezete: C=0 C=NH
A kulonbo6z6 arg(-) ITIHQ NH NH
auxotrof Neurospora
mutansok egy része s : ((‘3H2)3 (CH)a (CH2)s
arginin helyett citrullinnal eloanyag CHNH, IZD CHNH, CHNH,
vagy ornithinnel
kiegészitett taptalajon is COOH COOH COOH
novekedett (+). Ornithine Citrulline Arginine
ornitin citrullin arginin

arg-1 + + +

arg-2- - + +

arg-3 ’ - +




Egy gén, egy enzim szabaly

A menekitési mintazat egy bioszintézis utra utal.

A bioszintetikus ut minden egyes atalakitasi Iépését egy-egy
specifikus enzim végzi. Minden enzimet kulon-kulon egy-egy gén
hataroz meg.

Gén: arg-1 arg-2 arg-3
Fehérje: enzim-1 enzim-2 enzim-3

elbanyag —— ornitin —— citrullin —— arginin



Charles Yanofsky: A gén és fehérje kolinearitasa

(1967)

Van-e kimutathaté osszefuggés a gén nukleotid sorrendje, és a gén
altal meghatarozott fehérje aminosav sorrendje kozott?

DNS Mutacidk térképezése
Positions of
mutations
/u CO0-
115 \22 49 Fehérje: 176 177 133/217/21;/ 238 235 243\268
I I E. coli I | I l | Altered amino
Thr Gly Gly Gly Ser Gin acid residues

i 11
TTAN e ITTATALL

STOP Leu Val GIn Met enzim Cys

A mutaciok sorrendje megfelel az aminosav cserék sorrendjének
(a_ gén-géntermék szerkezete ko-linearis).




A gének nukleotid sorrendje tehat meghatarozza
a fehérjék aminosav sorrendjéet, és azok egyedi
tulajdonsagait.



Ismétlés — a génfogalom fejlodése

- 1950-es évektol

- a kédolasi szabalyok felismerése
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ORF (open reading frame)

Nyers genomi szekvencia

... cgtgtttatcaggtcacctgctgagaaacttgccaaatttttcagtgtttcactaccttt tgggtcgaccgacatctgcgeggeactegttgetggttgtttcgaattcgaattcgecgt gttccccatcacagtcaagtaatgatggggaaaccgatgagataacgaatacaccgttca
aaaggtaaaggtcacgttttcgatcgaattttgcgatcaaattgaaaaaaataagaagaa gaagagatggcagaacatacacgtgatgaattcaaaaaggcagaaaaatagaaaaaaaaa
gagtataaacaccactttatgaataaagccatgccagttictaatagcaacgaagggaaa acaacgagaaaatggatagaggaaaaagggaaaaggagaaggtgtaattatagaatcgat
ttgactgggaagcagcggcgactcgtagatttacaatagtaagatgtagagaaacgagac tctttttttaatctcaaaaatatgtatttaattatacatcttgaaaattttgcagatttt tttagagttagcctacagtactcggtctcgaaacggccaaaactatttaaataccgtate
cgcaagtatttgtttttaatttttcatgatctcctacaattttccaaaaatgtatcggtt tttcctttaaaaatgtggaattttaagtgaaactattacaacagatacaggtgaaaattg cgaaacacttttgggtgcggtagctgaaaagtttccatcgtgccgagaccggctaccgta
ttttcgcattgaaaatctcaaacttctgcaaatgggtagtaccaaaattgtgtctcgaaa atgataaaatatgccagaatcgaatcaaaaatgattcctaagtcaacgtttgagcecctct tatgacattttcagacgatgacaactagaataaactgtcatttgacagatgactaatgga
tacaaagagcctttttgccaaaagtgtgtcaccattttcgaaataaaattctcatttttc tctatactttgttcagaaatctacaatgatgtttacgtaatacaaatgtgacgtcaattc tatacagatgaaaaagtgatttcgcaatgtgtattgctaactgttiggaggtattccattc
gctggccgaaaataacgatgagcatgaacatgaatttgtttgtgtcttcttcgtttatic atgaatcaaaaatttgaaagtaatagcaaaaaaatatcaaaatccgagagaaaacatgat tttctgggaggggagaagagcaacttcgtagacaatagtttgaatagaagtcactactcg
gaaccgtcatacgagaaaaatgagaagaaaatgtgaaggaaatacagaattattacagaa aatgagaagatttttttaaaggggctttgggtticcattagaagtatgaaatttccattg tacaagtatacacattcgtcggcggataatacatgacactttattccttcttttcgacct
ctcctecatacacactttcgtcactgtaggecgatgtaaaggaacaagtcttcctcgtgat ggtectgtaataaagaaaagggttaattaaatgaaaataaacgactggttagttacctgg tagagttgtcccattgtggtcatggtttgtggaatgacattgttgacaaagaagaacaga
gcatcttctggacgaagttggatgcgtttictgatgaggaagtagaactgtccaacagta agatcggatgggaccaagtacttcttcttatccaagtcatggagctttgactttggtgct ttctcaacaatcactggaatacggtctgggtactttctgeggatcttgtctecttcggea
cgacgcttctcaaagttgttctcctecttgtaagecccacttcattttgaticgaaggtta gtgtgaagagaaggttactggaataaaaatactttaaatcacagaaaaatcataaaagaa ccatgagagaagaaaggtgtaacaagtgagagtgaatgaaggtgacatcacatgggtttt
gagagattgaccgattcgataacacattgcgaaatctatataaaattgacgacgagtact agtaaggcaaaaagagcatgagcaagaatggcccgtgtgcaagtgagagagggagtgtge
gcgcacatcggtcatatgagagcgcgtagacgcaggagacatcctattgattttctatgt ttgtctggectggttttgttgagatgcagagaaacaggacaagtacaatgcagcetgttta gaggttgtcggggaaactgtaattctgggaagactgaaagtcgatcgatatattagtaac
atttatccaatattcactagtatccataaccagtttctacgaatattcttagcgcattgt tccaaaaaattgaattctgaaagactttagtaatcaactattaactagattaatatgacc gttcaataaataattttggtatgatttagcaatatttttagatagaattgttaaaccgta
catttaatagtcaaacttgtgaaacatttcttaatttcaaatttcaaatctaaaaaagat tttgatttgaaaccggttttttaaacaaaccaactaaaattacaaacttttaaataaaaa agtactgtcgctaccgacgtcgccagaaagtgaaagaaatggcagaaagtcgcaaagaag
agcgagaggcaagactgaacacaccaagacgaatggcactagctagaaagagagagagat gagagaggggcggagacgacgagacaccacgactcaacatcatgtgactgtgtcatacgg
cggcgaaacgagacagcaggcagaggagagcaagagagtatagggaaacattggatggtt tgagagaagtagagcagcatggtgtagaatcatcggggtttcaggtgccgatcgacagat tgtttgticttagattcttttgataggaaattttaaacgttagaaatgatcaaaagtgat
aaaaggttagaataacaactagacaacagttggtattgagtatgttitgctattaaagga acataatatgctaaaactaaacgaaataaacgatatataactactatatccatacaataa tatgtaggtggaaagtgcattagcgacataattctaaaataaagagttggagcaatgaga
gcatcatccacattcacagctgtcaccgtgacgtagaatgtaatgaactagaagagggcea ttcaagaccagctggtaaaacgctagaactgacaatataaaacaaatcaattaaaagatc
ttaaagacattagggtgcactccatgtaatcgatcagaaaggcaaaaatataaaaaggaa caagataaaaatttgccggaagcaaaccgagaaaaaatattaaaaaaataaccaaacaat
aaaccaaaggttaaaaatttatagacagtcaatagtgacgaaatgttttacacggacaga agtacaataatcagaataaagctataaatataaataaataaaaaatgatagctaacatgg
agaaacaataaaaatatgaaaaacgctttttictttgaaccgtaaacaacgaaaatctaa aaattgccgaataagttcgcettgtagcccaggatggaacatttggaaacttgctactacg aaacatcgaaatgtcagaaaaaataaaagtaaaaaagttgtaaaaaattatgatatgect
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Kromoszéma részlet a prediktalt ORF-ekkel



Annotacio (gének bioinformatikai meghatarozasa —

ORF-ek meghatarozasa)
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MGI Genome Features
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VEGA Transcripts
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A gén finomszerkezete




A génfogalom fejlodése:

Kisérleti alany: T4 fag

Az E. coli T4 fag EM képe.
Jol latsz6 fag osszetevok:
fej, farok és a farok fonalai.

Seymour Benzer alkalmazta ezt a fagot
az rll gén természetét vizsgalod
kisérleteiben.

A gén finomszerkezete



Az ril mutansok tarfolt fenotipusa

Spontan, szabalytalan alaku tarfoltot .‘ g - .i -
eredményez6 mutacio a vad tipusu C
T4 fag normalis plakkjai kozott a
bélbaktérium (E. coli) B torzsére
szélesztve.

Minden tarfoltban egyetlen fag 10
millié (107) koriili utédja talalhato.
A tarfolt maga olyan teruletet jelez,

amiben a baktérium sejtek
elpusztultak.

A jellegzetes tarfoltot (fenotipus)
okoz6 mutans nyersanyagot ad a
genetikai térképezéshez.




T4 fag fenotipusok
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2 pazsiton a lizis (fert6zés)
helyén plakkok (tarfoltok)
jelennek meg. Ezek

: morfologiaja:

. . =vad (kicsi, vilagos)
-nagy, vilagos

\ -kicsi, sotét

-nagy, sotét ) .

,,SZUIOK”: nagy vilagos
és kicsi sotét egyszeres
mutansok

Keresztezés (egyszerre

B fertéznek)



Vad tipusu fagok kimutatasa mutans fagok
keverékébol

Vad és rll mutans fag kevert
populdcio parhuzamos
szélesztése E. coliK és B
torzsére kiilonb6zo
eredményeket ad.

Felul B torzson az ril
mutansok nagy, a vad
tipusuak kis tarfoltot
eredményeznek (nyil).

Ha ugyanezt a kevert
populaciot K torzsre
szélesztjiik (alul) csak a
vad tipusu fagok adnak

tarfoltot.
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heterozigotakban a

normalis funkcié megjelenése

haploidokban atmeneti diploiddal lehetséges

Az ril komplementacio sematikus képe. Két A rll mutans B rll mutans

kiilonbo6z6 ril mutanssal egyidejiileg
fertoznek E. coli K torzs sejteket.
Normalisan, egy r/l mutans nem képes

az E. coli K-t lizalni.
Azonban, ha a két kiilonb6z6 mutans

komplementalni képes egymast, akkor
lizis és fag szaporodas kovetkezhet be / \
(rekombinacio nélkiil is). rll mutaciék

E. coliK

Ha a két rll mutans nem képes A riIB
komplementalni egymast, akkor I
(rekombinacioé hianyaban) sem lizis, sem N 8
fag szaporodas nem fog bekovetkezni. rliA rllB

nincs komplementacié van komplementacio
nincs lizis van lizis
nincs utoédfag van utédfag



A génen beluli kimutatasa

rll mutant 1 ; "p rlf mutant 2

E.coliB
Cross

rll mutant 1 rll mutant 2

==l | T T
- ~ J L ~— J l |
rll region rll region / \

e e
Plate singly on Double mutant Wild type
E. coliK ‘
Plate singly on
E. coliK
Cannot grow Cannot grow Cannot grow Can grow

Az rll gén mutansai nem nének E. coli K-n. Amikor két az rll lokusz kiilonb6z6
alléljeit hordozod fag ugyanazt a baktérium sejtet fertézi, E. coli K-n novekedni
képes utdodok is megjelennek; mas szoval utédok egy része ril*-a valik. Az
eredmeény jelzi, hogy rekombinacio a génen beliil is torténhet és nem csak a
gének kozott.



Az rll mutansok egy része delécionak bizonyult

Az rll mutansok egy része nem revertal, vagyis nem alakul vissza
vad tipussa. Ezeket csak delécidk okozhatjak.

A deléciok keresztezéssel térképezhetok mas deléciokhoz és pont
mutacidkhoz is (lasd delécios térképezés).
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Delécio [ s = Delécio

P ...m..s )_

A delécios térképezés alapja az, hogy ha egy mutaciét a mutans pontot atfedo
deléciohoz kereszteziink, akkor nem johet létre vad tipusu rekombinans.

Mig ha a mutacié a delécid teriiletén kiviilre esik, vad tipusu rekombinans keletkezhet.

... delécié __ delécio .
Delécié _— Delécié6 ——— Ui mutans

R4 b = e

Delécio

I
] mutans vad



Az rll szakasz részletes delécios térképe
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Minden deléciot azonosité szam jelol. Az abra aljan a deléciok altal meghatarozott
szakaszok azonositoi szerepelnek. Néhany delécié kinyulik az ril génbél.



Az rll térkép felbontasa csaknem nukleotid szintu

Az rll lokusz finom szerkezetének analizise

végso soron egy adott mutacid
helyzetét lokalizalta a T4 fagban
talalhato DNS molekula egyre kisebb
szakaszaira.

Az rll régio a teljes molekula (feliil)

mindossze néhany szazalékat jelenti. A
térképezés az ismeretlen mutans
ismert kiterjedési referencia
deléciohoz (sotét voros)
keresztezésével torténik.

Valdjaban mindegyik rll pontmutacio a

DNS molekula legkisebb mutaltathaté
egységét, egyetlen bazispar
megvaltozasat jelenti.

A legalso, legfinomabb felbontasu
szakasz korulbeliil 40 bazispart jelent,
ahol Benzer 7 mutacios helyet talalt.
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Az rill lokusz komplementacios térképe

A komplementaciés csoport B komplementacios csoport

Komplementacids adatok alapjan az rll lokusz két komplementaciés
egységre oszthaté. Az A csoportba es6 mutaciok és a B csoportba
esO mutacidok komplementaljak egymast. Az ril lokusz ez alapjan két
kulonallé funkcionalis csoportra oszthaté. A diploid modell alapjan
az rll lokusz két génbal all.
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A komplementacio és a rekombinacié megkulonboztetése

ril' allele rll* allele
Ha E. coli K sejteket két r/l mutans fag % l‘
keverékével fert6ziink akkor E. coliK
komplementacio esetén nagymérteékd
lizist tapasztalunk, de a kiszabadulo
utod fagok ril mutansok maradnak és \
nem szaporodnak E. coli K sejteken
egyes fert6zési kisérletekben. Released phage used to infect
Ha nem komplementacio, hanem / \

rekomb!nzi\c!c’) tortenl’k, ak.kor a E coliB E. coliK
rekombinacios esemény ritkasaga
miatt lizalo utod fagok mennyisége
sokkal kevesebb, azonban a néhany Complementation All phages form Almosthall phagefi d;la ng{ pI?te.

A .. inE coliK plaques; high since they are still r// mutants.
kindvé fag’ kirilbelal 5 0%, "a°! tipusu phage count. Only rare recombinants (less than
rekombindanst tartalmaz, és képes 1 percent of titer on E. coli B)
tarfoltot képezni E. coli K-n egyes form plaques.
fertozési kisérletekben is. .

Recombination  All phages form Approximately 50 percent qf all
in E. coli K plaques; very phages that plate on E. coli B

low phage count. are wild-type recombinants and
will form plaques on E. coliK.



A cisz-transz teszt

Komplementacio Cisz teszt
szempotjabdl nincs értelme |
Mutaciok . . V4 - 1

ugyanabban a [ // ] r X ]
cisztronban

Mutaciok
kulonbozo

) ] | I .
msztronokbar/ A -8 | A B

Egy diploidban vagy részleges diploidban két mutacid viszonydaban beszélhetiink
cisz vagy transz helyzetrél. Ha a két mutacié ugyanazon a kromoszoman
taldlhatd, akkor cisz helyzetben vannak, ha két kiilonb6z6 (homolog)
kromoszdman akkor transz helyzetben.

A cisz-transz teszt fagok esetén = a komplementacids teszttel. Annak
kimutatasara hasznalhato, hogy a két mutacids hely a génben ugyanabban a
funkcionals egységben (cisztronban) helyezkedik-e el, vagy kiilonb6z6ben:
Ugyanabba cisztronba es6 mutaciok nem képesek komplementalni egymast.




Egy cisztron = egy transzkriptum (polipeptid)

A cisztron az a genetikai egység, amin belul a
transzhelyzetl mutaciok nem komplementaljak egymast.

A cisztron sokszor eqyenértéku fogalom a génnel; a gén
egyetlen transzkriptumot (valamilyen RNS-t) kodolé DNS
szakasz.
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trp bioszintézise
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Osszefoglalas: Génfogalom fejlédése

Cisztron Gén ORF

1900 - 1950-es évek
1950-es — 1990-es évek
1990-es évektol -
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