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1.1: Gén pro polypeptid, ktery je sou€asti peroxidazy buku lesniho, ma sekvenci
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3'...TTTACAGTCCATTCGACTTAGGGGCTAAGGTACCTGGAGCCCACGTTTGGGTCATCCAG. . .5'
5'...AAATGTCAGGTAAGCTGAATCCCCGATTCCATGGACCTCGGGTGCAAACCCAGTAGGTC. . .3"'

a) Do jaké sekvence aminokyselin v polypeptidu se bude tento gen exprimovat, pokud se pFepisuje o€islo-
vany fetézec zaCinajici zleva 3’koncem, sekvence DNA neobsahuje introny a prepis zac¢ina od pozice 0

Pri transkripci se do fetézce primarniho transkriptu (v tomto pfipadé identického s fetézcem A,
nakolik v sekvenci nejsou pritomny introny) sefaduji nukleotidy komplementarné k prepisovanému
fetézci DNA:
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3'"TTTACAGTCCATTCGACTTAGGGGCTAAGGTACCTGGAGCCCACGTTTGGGTCATCCAGS!
mRNA 5'AAAUGUCAGGUAAGCUGAAUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGUAGGUC3!
Polypeptid :

b) Jak se zméni sekvence aminokyselin v polypeptidu, pokud dojde v pozici 23 k zaméné bazového paru
GC za TA (bodova mutace) a s jakymi nasledky?
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3'"TTTACAGTCCATTCGACTTAGGGGCTAAGGTACCTGGAGCCCACGTTTGGGTCATCCAGS!
mRNA 5'AAAUGUCAGGUAAGCUGAAUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGUAGGUC3!
Polypeptid :

c) Jak se zmeéni sekvence aminokyselin v polypeptidu, pokud dojde v pozici 43 k zaméné bazového paru
AT za CG (bodova mutace) a s jakymi nasledky?
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3'TTTACAGTCCATTCGACTTAGGGGCTAAGGTACCTGGAGCCCACGTTTGGGTCATCCAGS
mRNA 5'AAAUGUCAGGUAAGCUGAAUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCARACCCAGUAGGUC3!
Polypeptid :

d) Jak se zméni sekvence aminokyselin v polypeptidu, pokud dojde v pozici 18 k zaméné bazoveho paru
TA za CG (bodova mutace) a s jakymi nasledky?
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3'TTTACAGTCCATTCGACTTAGGGGCTAAGGTACCTGGAGCCCACGTTTGGGTCATCCAGS'!
mRNA 5'"AAAUGUCAGGUAAGCUGAAUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGUAGGUC3!
Polypeptid :

e) Jak se zméni sekvence aminokyselin v polypeptidu, pokud dojde v pozici 22 k deleci bazoveho paru C
(posunova/frameshift mutace) a s jakymi nasledky?
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3'"TTTACAGTCCATTCGACTTAGGGGCTAAGGTACCTGGAGCCCACGTTTGGGTCATCCAGS'
mRNA 5'"AAAUGUCAGGUAAGCUGAAUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGUAGGUC3!
Polypeptid :



Geneticky kéd - kédovani prostiednictvim esencialnich aminokyselin:

%u c A G
U | UUU |fenylalanin| UCU | serin UAU| tyrosin |UGU| cystein
UUC |fenylalanin| UCC | serin UAC| tyrosin |UGC| cystein
UUA| leucin |UCA| serin UAA stop UGA| stop
UUG| leucin [UCG serin UAG stop UGG | tryptofan
C|CUU| leucin |[CCU| prolin |CAU| histidin |CGU| arginin
CUC| leucin |[CCC| prolin |CAC| histidin |CGC| arginin
CUA| leucin |[CCA| prolin |CAA| glutamin | CGA| arginin
CUG| leucin |CCG| prolin |CAG| glutamin |CGG| arginin
A | AUU| izoleucin | ACU| treonin | AAU| asparagin | AGU serin
AUC| izoleucin |ACC| treonin |AAC| asparagin |[AGC| serin
AUA | izoleucin | ACA| treonin | AAA lysin AGA | arginin
AUG| metionin [ACG| treonin | AAG lysin AGG| arginin
G |GUU| valin GCU| alanin |GAU kys. GGU| glycin
Guc valin GCC| alanin | GAC |asparagova| GGC| glycin
GUA valin GCA| alanin | GAA kys. GGA| dglycin
GUG| valin GCG| alanin |GAG| glutamova |GGG| glycin

Sekvence AUG (pro metionin) od 3’konce = START. Pak dal na fetézci UAA, UAG, UGA = STOP

Komplementita bazi: A-G
C-T(UvRNA)



RESENI

a) Pri transkripci se do fetézce primarniho transkriptu (v tomto pfipadé identického s fetézcem A
nakolik v sekvenci nejsou pfitomny introny) sefaduji nukleotidy komplementarné k pfepisovanému
fetézci DNA:
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3'TTTACAGTCCATTCGACTTAGGGGCTAAGGTACCTGGAGCCCACGTTTGGGTCATCCAGS
mRNA 5"'AAAUGUCAGGUAAGCUGAAUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGUAGGUC3!

Iniciaéni kodon je AUG a iniciace zacina u prvniho vyskytu tohoto tripletu od konce 5. V tomto
pfipadé je triplet AUG na pozici 03. Od této pozice tedy zacina sekvence triplett kédujicich syntezi
fetézce aminokyselin:
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mRNA 5' AABBEUCAGGUAAGCUGAAUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGMEcuc3”
Polypeptid : MetSerGlyLysLeuHisProArgPheHisGlyProArgValGlnThrGlnSTOP

protoZe na pozici 54 je triplet UAG, ktory je termina¢nim kodénem, na tomto misté se syntéza
polypeptidu ukon¢i. Podtrzené jsou aminokyseliny, které zasahla mutace dle bodu b), c) a d).

b) Pokud dojde k bodové mutaci na pozici 23, v dlsledku které se guanozin v pfepisovaném
fetézci DNA zaméni za tymin, v fetézci mRNA pak bude na této pozici nukleotid s bazi
komplementarni k tyminu — tedy adeninem. Sekvence mRNA a odpovidajici sekvence aminokyselin
v polypeptidu bude:
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mRNA 5' AABBEUCAGGUAAGCUGAAUCCACGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGlGUCS3”
Polypeptid : MetSerGlyLysLeuHisProArgPheHisGlyProArgValGlnThrGlnSTOP

Triplet CCA koéduje stejné jako puvodni triplet CCC prolin. Jedna se tedy o synonymni mutaci, u které se
sekvence aminokyselin nijako neméni - tato mutace nemuze mit zadné nasledky ve vztahu k fenotypu.



c) Pokud dojde na pozici 43 k zaméné adeninu v pfepisovaném fetézci DNA za cytozin, v fetézci
mRNA bude na této pozici znova nukleotid s bazi komplementarni ke guaninu, tedy cytozinem. Sekvence
mRNA odpovidajici sekvenci aminokyselin v polypeptidu bude
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mRNA 5' AABBGUCAGGUAAGCUGAARUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGCGCARACCCAGHBGUCS

Polypeptid : MetSerGlyLysLeuHisProArgPheHisGlyProArgValGlnThrGlnSTOP

Triplet GUG, kodujici valin sa tedy zméni na triplet GCG, kodujici alanin. Valin i alanin jsou ovSem
aminokyseliny s rovnakymi vilastnostmi, obé maji alkylovy hydrofébni a nepolarni zbytek (Ala: —CH,CHs,
Val: -CH,CH,CH,CH,), takze vlastnosti a struktura vytvafeného polypeptidu sa s najvétsi
pravdepodobnosti nezméni.

d) Pokud dojde na pozici 18 k zaméné tyminu v prepisovaném retézci DNA za cytozin, v fetézci
mRNA, bude na této pozici zafazen nukleotid s bazi komplementarni k cytozinu, tedy guanin. Sekvence
mMRNA a odpovidajici sekvence aminokyselin v polypeptidu bude
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mRNA 5' AABBEUCAGGUAAGCUGGAUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGHGUC3”
Polypeptid: MetSerGlyLysLeuAspProArgPheHisGlyProArgvValGlnThrG1lnSTOP

Triplet CAU, kodujici histidin sa tedy zméni na triplet GAU, kodujici kyselinu asparagovou. Zatim co
histidin je aminokyselina se zbytkem obsahujicim aminoskupinu, a tedy ve vodném roztoku se nabiji
kladnég, kyselina asparagova obsahuje dalSi karboxylovy zbytek, ve vodném roztoku teda odstépuje proton
a nabiji se zaporné. | kdyz obé& aminokyseliny maji polarni a tedy hydrofilni zbytek, elektricky naboj
vytvareného polypeptidu se zméni o 2 jednotky. Takovato zména muze vést k zméné funkce proteinu a
mize teda vzniknout nova alela.

e) Pokud dojde na pozici 22 k deleci paru bazi GC, pak v fetézci mRNA vypadne nukleotid zafazen
na této pozici a tedy dojde k posunu celého ¢teciho ramce. Sekvence mRNA a odpovidajici sekvence
aminokyselin v polypeptidu bude nasledovna:
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mRNA : 5'"AAAUGUCAGGUAAGCUGCAUCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGUAGGUC. 3"
Polypeptid : MetSerGlyLysLeuHisProAspSerMetAspLeuGlyCysLysProSerArgSer. .

Pocinajic 7. aminokyselinou se vSechny az do konce fetézce mlzou zmenit (v tomto pfipadé nedoslo
k zméné prolinu, protoze k mutaci do$lo na 3. pozici tripletu). Navic tim, Ze sa posunul ¢teci ramec, zanikl
terminaéni kodon na pozici 54, tedy synteze polypeptidu pokraCuje, dokud se nahodné v mRNA
nevyskytne néktery z termina¢nich kodon(. Vytvareny polypeptid bude tedy mnohem del$i nez plvodni.
Je velice malo pravdépodobné, Ze by tento polypeptid bol schopen plnit nejenom plvodni funkci, ale
jakoukoliv funkci. Alela, ktera by vznikla takovouto mutaci tedy kéduje nefunkéni produkt. Pokud by Slo o
gen kodujici zivotné dulezity proces (kupf. rozklad peroxidickych vazeb), takovato alela bude pro svého
nositele letalni.






