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La sequenza dei nucleotidi in una catena di acido nucleico viene descritta partendo
dall’estremita 5’ e identifica I'ordine di successione delle basi utilizzando le abbreviazioni
A, G, C, T (o Unel RNA).
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Il contenuto in basi azotate del DNA dipende dalle specie considerate. Nelll'uomo c’e’ circa il
30% diA/T e il 20 % di G/C. Nel batterio Clostridium perfringens si ha 37% di A/T e 13% di
G/C. In ogni caso le basi si presentano a coppie con la percentuale di A eguale a quelladi T e
qguella di G a quella di C. Questo e dovuto al fatto che il DNA e costituito normalmente da una
doppia elica costituita da due singoli filamenti complementari avvolti in senso opposto.
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Negli eucarioti, il DNA e solitamente presente all'interno di cromosomi che contengono un filamento lineare
di DNA (circolari nei procarioti). La somma di tutti i cromosomi di una cellula ne costituisce il genoma; il
genoma umano conta circa 3 miliardi di paia di basi contenute in 46 cromosomi. Nel caso del E. coli il DNA
contiene 4.64 x 108 coppie di basi. Questo significa una lunghezza di filamento di 1.6 mm contro una
lunghezza della cellula di soli 0.002 mm. Questo significa che il flamento di DNA deve essere densamente
ripiegato. Nelle cellule eucariote il ripiegamento avviene attorno a proteine basiche (ricche di arginina e
lisina) dette istoni. Il complesso DNA/istone e detto nucleosoma.

Nucleosome

Linker DNA

If the cell walls of bacteria such as
Escherichia coli are partially digested
and the cells are then osmotically
shocked by dilution with water, the
contents of the cells are extruded to the
exterior. In electron micrographs, the
most obvious extruded component is the
bacterial chromosome, shown here

surrounding the cell.



http://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons/d/d9/Nucleosome_1KX5_colour_coded.png
http://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons/d/d9/Nucleosome_1KX5_colour_coded.png
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I DNA contiene I'informazione genetica che viene tramite trasmessa al RNA che ha il compito di
decodificarla e tradurla nella sintesi proteica. Questi processi vanno sotto il nome di:

Replication

DNA replication yields two

DNA molecules idenucal wo the
original one, ensuring transmission
of genetic information to daughter
cells with exceptional fideliry.

Transcription

The sequence of bases in DNA is
recorded as a sequence of
complementary bases in a single-
stranded mRNA molecule.

Translation

Three-base codons on the mRNA
corresponding to specific amino acids
direct the sequence of building a
protein. These codons are recognized
by tRNAs (transfer RNAs) carrving the
appropriate amino acids. Ribosomes

Attached are the “machinery” for protein
amino acid ~ synthesis.
. Growing
Protein peptide chain

FIGURE 11.1 ® The fundamental process of information transfer in cells. Information

encoded in the nucleotide sequence of DNA is transcribed through synthesis of an RNA

molecule whose sequence is dictated by the DNA sequence. As the sequence of this RNA
is read (as groups of three consecutive nucleotides) by the protein synthesis machinery, it
is translated into the sequence of amino acids in a protein. This information transfer sys-
tem is encapsulated in the dogma: DNA — RNA — protein.
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Il processo di sintesi del nuovo filamento di DNA e catalizzato da enzimi detti DNA-polimerasi e avviene

nella direzione 5’ - 3’.
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* RNA messaggero (mRNA): porta le informazioni genetiche dal DNA ai ribosomi

* RNA ribosomiale (rRNA): complessato con materiale proteico costituisce i ribosomi e partecipa alla
sintesi proteica.

* RNA di trasferimento (tRNA): trasporta gli amminoacidi ai ribosomi.

Il processo di trascrizione del DNA avviene con la sintesi del mRNA. Solo un filamento del DNA viene
ricopiato. La sintesi del RNA avviene ad opera di enzimi detti RNA-polimerasi.
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La traduzione del mRNA avviene a livello dei ribosomi, organelli presenti nel citoplasma e composti dal 60%
di rRNA e dal 40% di proteine. La sequenza di basi nel mRNA costituisce I'informazione organizzata in
codoni, sequenze di tre basi che identificano un amminoacido. Esistono 64 combinazioni possibili di cui 61
identificano un amminoacido e 3 identificano lo stop della sintesi. Ogni amminoacido € identificato da piu di
un codone.
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Il messaggio scritto nei codoni viene letto dal tRNA. Esistono 61 tRNA, uno per ogni codone. Sono costituti
da un singolo filamento di RNA lungo circa 70-100 nucleobasi.
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La sintesi chimica di oligonucleotidi € stata automatizzata analogamente a quella peptidica.
Si riescono a preparare oligonucleotidi fino a 200 basi.
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Gruppi proteggenti

peril 3'-OH Dmtr (4.4'-dim etossitritile) per la deprotezione AcOH 80%, 100 °C

3'-0OH Ac (acetile)

2'-OH Thpr (tetraidropiranile)

NH: [A. C e G] Aclacetile), Bz(benzoile)

H+

(BSA 2%, CH,Cly)
NaOH 2M. 0 °C
(NH;. CH;0H. t.a)
HCI 0.0IM. ta
NaOH 1M.ta
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per il 5'-OH Dmtr (4,4'-dimetossitritile) per la deprotezione AcOH 80%, 100 °C
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Figure 1. Schematic representation of the two main approaches used
for the construction of DNA-based architectures. a) In the multistrand-
ed approach oligonucleotides are designed to self-assemble with each
other to form a well-defined branched DMNA motif, also called a tile.
Hierarchical assembly of such motifs into larger (finite or infinite)
structures is achieved through the cohesion of sticky ends. b) In the
DNA origami technique, a long single-stranded scaffold is folded into
a desired finite-sized shape by means of hundreds of shorter staple
strands. This so-called scaffold-based assembly is highly efficient.
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Two-, three- and fourarm junctions can be fabricated from DNA, which along
with stiff DR rods ae the basic buikding blocks of DNA nanostructures. The
TWo-arm Junction &) joins two hallcas Dy the overlap of complementan sticky
ends oneach adjacont halo. The thrae-arm (b) and four-arm “Holliday”
Jjunictions (c) are formed in asimilar way. The Holliday junciion also oocurs
biologically, a5 an imarmediats stags In genatic recombination.
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DNA Nanotecnologie

Figure 5.
Husrarchy of amsas impacsed by DNA crigami tecknclogy. The Sendasicns! DNA scaficids
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