
TRASCRIZIONE



• Il DNA è il depositario dell’informazione 
genetica

• L’informazione genetica controlla la sequenza 
degli amino acidi nelle proteine ma il DNA non 
è lo stampo diretto per questa sintesi

• Esiste una seconda molecola, l’ RNA che: 
copia l’informazione genetica, la trasferisce e 
dirige la sintesi delle proteine





Trascrizione

• E’ il processo in cui la sequenza nucleotidica 
del DNA che porta l’informazione per una 
funzione viene trascritta in una sequenza 
nucleotidica dell’RNA

• La sequenza dell’RNA è complementare alla 
sequenza del DNA stampo

DNA     ---->     RNA





Figure 6-5 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Figure 6-7 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



RNA polimerasiRNA polimerasi

DNA:

5’-ATGTTACCATTCTAGGGGGACCGA-3’  filamento senso
coding

3’-TACAATGGTAAGATCCCCCTGGCT-5’  filamento antisenso
        stampo 

NH2-Met-Leu-Pro-Cys-Trp-Asp-Asp-COOH  Proteina

5’-AUGUUACCAUUCUAGGGGGACCGA-3’  RNA

TRASCRIZIONE

TRADUZIONE



Quali molecole 
sono trascritte?



Table 6-1 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Figure 6-8a Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Figure 6-8b Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Figure 6-10 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Table 6-2 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Il DNA deve contenere, oltre all’informazione 
genetica per una data proteina, anche dei 
segnali che indichino dove questa informazione 
inizia e finisce, cioè dove inizia e finisce anche 
la trascrizione

(Informazione proteina)

Segnale
di inizio

Segnale
di fine

Gene

Struttura dell’informazione



PROMOTORE

• Sequenza situata immediatamente “a monte” del sito di inizio 
della trascrizione.

• Consente l’attacco dell’RNA polimerasi e di altri fattori che 
facilitano l’inizio della trascrizione

• Il sito di attacco dell’RNA polimerasi è sull’elica stampo



Copyright (c) by W. H. Freeman and 
Company

10.4 The TATA box is a highly conserved 
promoter in eukaryotic DNA

Figure 10-30

Alternative promoters in eukaryotes include initiators and CpG islands



Figure 6-12a Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Figure 6-12b Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)





Trascrizione nei 
procarioti



Figure 6-11 (part 1 of 7) Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

Il fattore sigma fa 
riconoscere
il promotore (porzione 
delle basi esposte 
all’esterno dell’elica)
alla polimerasi



Figure 6-11 (part 2 of 7) Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

La polimerasi 
apre il doppio 
filamento di DNA 
(non richiede 
energia)



Figure 6-11 (part 3 of 7) Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

Vengono 
sintetizzate le 
prime basi 
dell’RNA



Figure 6-11 (part 4 of 7) Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

Dopo I primi nucleotidi (circa 10) la polimerasi 
indebolisce legame con sigma e scorre lungo DNA



Figure 6-11 (part 5 of 7) Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Fase di allungamento





Fase di terminazione



Fase di terminazione
Terminazione intrinseca





Rho è una elicasi che segue la RNA pol lungo il trascritto.
Quando la pol si ferma a livello di una forcina la elicasi la
raggiunge e rompe l’appaiamento RNA-DNA

Terminazione Rho dipendente



Figure 6-11 (part 6 of 7) Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

terminazione



Figure 6-11 (part 7 of 7) Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Figure 6-11 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Figure 6-14 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Figure 6-13 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Geni policistronici dei procarioti



Copyright (c) by W. H. Freeman and 
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4.3 Gene organization, transcription, and 
translation in prokaryotes

Figure 4-17a





Figure 6-9 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Procarioti



EUCARIOTI

trascrizione degli mRNA





Copyright (c) by W. H. Freeman and 
Company

4.3 Gene organization, transcription, and 
translation in eukaryotes

Figure 4-17b



Il promotore del gene umano dell’insulina

Nero: fattori ubiquitari
Rossi: fattori specifici delle cellule beta pancreatiche



Le proteine che regolano la sintesi degli mRNA eucariotici sono 
classificate come  
 fattori di trascrizione generali
•TFIID (complesso multi-proteico) si lega alla  TATA box iniziando il 
processo di assemblaggio dell’apparato fondamentale della trascrizione
• La proteina TBP che si lega direttamente alla TATA box)
•I fattori associati a TBP (TAFs) che  si legano a TBP
•TFIIA, TFIIB, TFIIE, TFIIF, TFIIH, TFIIJ si associano  TFIID
•RNA polimerasi II si lega al promotore attraverso i TF

TFIID

E
F TAFs

A

B

J-25                +1

H

TBP

TFIID RNA pol II

fattori di trascrizione specifici 



Table  6-3 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Fattori di trascrizione

TFIID riconosce la TATA box





Figure 6-16 (part 1 of 3) Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Figure 6-16 (part 2 of 3) Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Una volta assemblato il complesso 
di inizio, la separazione dei due
filamenti di DNA, allo “start site”,
richiede idrolisi di ATP.
La fosforilazione del CTD (C-terminal
domain) della pol II, determina  la 
dissociazione dei fattori di trascrizione
generali e l’inizio della trascrizione.





Figure 6-16 (part 3 of 3) Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



L’estrema lunghezza dei geni eucariotici richiede requisiti di stabilità per il 
complesso di trascrizione. Esistono quindi dei “fattori di allungamento” 
che stabilizzano la RNA polII, quando questa ha lasciato il promotore e si 
è dissociata dai fattori di trascrizione.

Il pre-mRNA del gene umano 
della distrofina è lungo 2400 
kb, la RNA pol II impiega 
circa 20 ore per la sua sintesi



Figure 6-17 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Figure 6-19 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)



Maturazione dell’mRNA
Serve a produrre, nelle cellule eucariotiche, un 
mRNA pronto ad essere tradotto
•Processi che aumentano la stabilità dell’mRNA
– Cap al 5’
– Coda di poliA al 3’

•Processi di rimozione di sequenze non codificanti
(introni, non portano informazione per la sequenza 
proteina)
– Splicing
– Splicing alternativo





Cap (cappuccio) al 5’

• E’ l’aggiunta all’estremità 5’ dell’mRNA che viene 
trascritto di una guanosina metilata. 

• Tale guanosina viene aggiunta però mediante un 
legame 5’ – 5’

• Serve a rendere l’mRNA più resistente all’attacco 
delle nucleasi e a farlo riconoscere come un mRNA 
da tradurre





Coda di PoliA

• Consiste nell’aggiunta all’estremità 3’ di una coda di A 
di lunghezza variabile (50-250 nucleotidi)

• La coda viene aggiunta dalla poli(A) polimerasi che 
riconosce uno specifico segnale sull’mRNA, taglia 
l’mRNA a valle di tale segnale e attacca la coda di 
poliA

• La coda protegge l’mRNA dall’attacco delle nucleasi 





Splicing

• L’RNA appena trascritto contiene gli introni, cioè 
sequenze che non portano l’informazione per una 
proteina e che non sono presenti nell’RNA maturo

• Queste sequenze vengono rimosse prima che l’RNA 
passi nel citoplasma (splicing)

• Lo splicing avviene mediante l’utilizzo di particolari 
proteine ed RNA che riconoscono i siti di taglio 





Per le sue reazioni lo 
spliceosoma idrolizza 
diverse molecole di ATP. 
I cinque RNA (U1, U2, 
U4, U5 e U6) sono 
chiamati piccoli RNA 
nucleari (snRNA, small 
nuclear RNA). Ognuno di 
questi si complessa con 
diverse proteine del 
macchinario, formando 
complessi, chiamati 
ribonucleoproteine 
nucleari (snRNP, small 
nuclear ribonuclear 
protein). 





Splicing alternativo
splicing alternativo, tessuto-specifico degli mRNA delle fibronectine





Eucarioti



Trascrizione dei geni per l’rRNA



I geni per gli rRNA-eucariotici

cluster di geni
ripetuti



I fattori di trascrizione:
hUBF (human upstream binding factor) lega due sequenze 
specifiche del promotore;
SL1 si lega al complesso



Trascrizione dei geni da parte della
RNA polIII 

Trascrive i geni per l’rRNA 5S, 
i tRNA e alcuni geni per altri 
piccoli RNA (snRNA).
Il promotore è interno all’unità 
di
trascrizione.



La maturazione dei tRNA



Promotori eucariotici

RNA pol I trascrive rRNA

RNA pol II trascrive mRNA 
per proteine e miRNA

RNA pol III trascrive tRNA 
e 5S rRNA



•RNA polymerase I termina la trascrizione attraverso  un meccanismo 
 che richiede un fattore di terminazione polimerasi-specifico, 
 che si lega a valle dell’unità di trascrizione 
 
•RNA polymerase II termina la trascrizione in una regione posta 
 0.5-2 kb a valle del sito di poliadenilazione grazie ad un 
 meccanismo che accoppia il taglio del pre-mRNA e la sua 
 poliadenilazione all’estremità 3¢ 

•RNA polymerase III termina la trascrizione dopo aver polimerizzato 
 una serie di residui U

Meccanismi di terminazione della 
trascrizione negli eucarioti



New Roles of RNA
• ncRNAs - functional RNA molecules rather than 

proteins; RNA other than mRNA (ex.XIST)
• RNAi - RNA interference
• siRNA- active molecules in RNA interference; 

degrades mRNA (act where they originate)
• miRNAs - tiny 21–24-nucleotide RNAs; probably 

acting as translational regulators of protein-coding 
mRNAs (regulate elsewhere)



Micro RNA (miRNA) 

• Piccole molecole di RNA (20-22 nt) 

• Prodotte da precursori di 90-100 nt trascritti 
autonomamente (anche policistronici) o maturati 
da introni

• Si legano a mRNA che hanno sequenze 
complementari

• Presenti in tutti gli eucarioti



Conservazione dei miRNA



First miRNA
in C.elegans

miRNA
in C.elegans
with homologs
In flies and human

miRNA 
in Plants



How Many Different MicroRNA genes  are There?

C. elegance ~ 40,000 pairs of hairpins
35,697 had the minimal conservation 
to receive MiRscan score.
53 miRNAs were cloned

Drosophila melanogaster  ~ 436,000 pairs of hairpins
118,000 structure with high score
124 miRNA genes

Human ~ 800,000 pairs of hairpins
15,000 have a minimal conservation

to receive MIRscan score ( non-coding regions)
255 miRNA genes



Organizzazione dei geni di miRNA



MicroRNA biogenesis



Differences in miRNA Mode of 
Action


