
Organizzazione del DNA negli 
organismi superiori

La cromatina
(DNA + proteine)



Gli istoni

Piccole 
proteine 
basiche 
altamente 
conservate



IL NUCLEOSOMA
Il nucleosoma è formato da quattro coppie degli istoni H2A, H2B, H3 e H4 ed un 
tratto di DNA.
Gli istoni formano spontaneamente tetrameri (H3/H4)2 e dimeri H2A/H2B. 
Dall’unione di un tetramero (H3/H4)2 e  due dimeri H2A/H2B nasce l’ottamero
istonico sul quale si avvolge un tratto di DNA di 146 coppie di basi che costituisce il 
nucleosoma. Il nucleosoma è l’unità ripetitiva della cromatina eucariotica. Un 
quinto istone (H1) si lega al DNA che entra e esce dal nucleosoma, stabilizzando la 
struttura. Il tratto di DNA che collega un nucleosoma ad un altro si chiama linker
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Ottamero istonico

H4 bianco
H3 verde
H2A blu chiaro
H2B blu scuro Il DNA si avvolge sull’ottamero con 

interazioni elettrostaticheArg e Lys (resiui basici) sono in rosso



L’istone linker H1

L’istone linker H1 organizza il DNA che entra ed esce dal nucleosoma (fino a 
168 - 200 bp)
H1 stabilizza le interazioni tra nucleosomi nella cromatina condensata

H1/H5 globular protein domain    



La fibra cromatinica

Fibra cromatinica di 30 nmNucleosomi distesi (11 nm beads)



Strutture di ordine superiore



Organizzazione della cromatina

La cromatina è suddivisa in regioni dove è altamente condensata, 
(eterocromatina), e in regioni meno condensate (eucromatina). 

La cromatina è un complesso di DNA, proteine istoniche e non istoniche, la cui 
unità fondamentale viene definita nucleosoma.



MODIFICHE ISTONICHE

Gli istoni regolano la struttura della cromatina

Modifiche chimiche reversibili a carico degli istoni  possono regolare le 
funzioni della cromatina



Le code N-terminali



Acetilazione delle lisine conservate
Le code N-terminali degli istoni H4 e H3 ed il loro pattern di acetilazione sono 
altamente conservati
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Modifiche covalenti degli istoni



Modifiche covalenti degli istoni 
Sono definite modifiche epigenetiche perché modificano e regolano il funzionamento 
della cromatina e quindi del genoma senza alterare la sequenza del DNA.

Le modifiche sono apportate da specifici fattori proteici (writers) e rimosse da altri 
specifici fattori proteici (erasers)

Le modifiche vengono lette da appositi fattori proteici (readers)

Acetilazione e metilazione delle lisine delle code istoniche (H3 e H4) sono coinvolte nel 
controllo e la regolazione della trascrizione 

H4K16ac -> favorisce la trascrizione

H3K4me3 -> attivazione trascrizionale

H3K27me3 -> inattivazione trascrizionale

H3K9me-> inattivazione trascrizionale

La fosforilazione degli istoni è coinvolta in altri processi nucleari 

H2A.X (S139) -> riparo del DNA

H3 (S10) -> stabilità cromosomi e divisione cellulare

H2B (S14) -> apoptosi



STRUTTURA DELL’RNASTRUTTURA DELL’RNA



RNA acido nucleico a singolo filamento



Strutture secondarie nell’RNA

L’RNA è una 
molecola flessibile 
e tende  a formare 
strutture a doppia 
elica



Appaiamenti di basi canonici e non canonici

Nell’RNA sono possibili vari tipi di appaiamento, canonici e non canonici, che 
consentono alla molecola di assumere diverse conformazioni



Appaiamenti di basi non canonici



L’RNA è 
particolarmente 
di ricco di basi 
modificate che 
lo rendono più 
versatile



RIPIEGAMENTO  DELL’RNA

L’RNA può assumere numerose strutture secondarie e terziarie che, in maniera analoga 
a quella delle proteine, sono influenzate dalla sequenza primaria.
(anse, pseudonodi, motivi ad A minore, motivi a tetraansa, motivi a cerniera di ribosio, 
motivi a piega K ecc.)
Un esempio di RNA strutturato è rappresentato dal t-RNA

L’RNA può inoltre costituire complessi con proteine (complessi ribonucleoproteici) che 
svolgono ruoli e funzioni importanti nella cellula (esempio i ribosomi, strutture dove 
avviene la sintesi delle proteine)



Struttura di un t-RNA



RNA CATALITICO
RIBOZIMI



RIBOZIMI



AUTOSPLICING

L’RNA è in grado 
di catalizzare 
reazioni di 
autosplicing in cui 
parte di una 
sequenza interna 
(introne) viene 
rimossa e le 
estremità delle 
porzioni 
confinanti (esoni) 
vengono risigillate



IL MONDO A RNA



Sugars
Pentoses (especially ribose), 
hexoses, both straight and 
branched chain  

Carboxylic Acids 
Formic, Acetic, Propionic,
Straight and branched C4 - C10, 
Glycolic, Lactic, Succinic

Purine and Pyrimidine Bases 
Adenine, Guanine, Xanthine,
Hypoxanthine, Cytosine, Uracil

Amino Acids 
Glycine, Alanine, 2-Aminobutryic,
Valine, Leucine, Isoleucine, 
Proline, Aspartic, Glutamic, 
Serine, Threonine

Miscellaneous 
Formaldehyde, HCN 

ESPERIENZA DI MILLER









IL CODICE GENETICO



IL DOGMA CENTRALE



Dogma centrale della biologia
1956 Francis Crick











La catena polipeptidica



I CODONI



IL CODICE GENETICO



IL CODICE – codon usage



Evoluzione del codice genetico


