
Információátadás a sejtben és 
fehérjeszintézis



Minden sejtosztódás előtt megkettőződik a DNS (replikáció),
ez a nagy DNS molekula teljes hosszában lejátszódik.
Széttekerő (helikáz) enzim szétnyitja a DNS két szálát/láncát a
bázisok közötti hidrogénkötések megbontásával, majd mindkét
lánc mentén a bázispárosodás szabályainak megfelelően (A-T
C-G) komplementer láncot hoz léte a DNS-polimeráz enzim.
A létrejött két kettős láncú DNS az eredetivel és egymással is
megegyezik. Mindkét DNS egyik lánca az eredeti molekulából
származik, a másik lánc/szál újonnan képződött (ezért
mondjuk a replikáció folyamatát szemikonzervatívnak – ‚félig
megőrző’-nek.)



Replikáció

eredeti DNS



Replikáció

DNS megkettőződés egyszerűen (42 másodperces animáció)

DNS megkettőződés részletesen (3,5 perces animáció)

https://www.youtube.com/watch?v=zdvFGu2Fbng
https://www.youtube.com/watch?v=TNKWgcFPHqw


A DNS-ben tárolt 
információ 
átadási iránya



Az RNS képződésekor (transzkripció) a DNS-nek csak egyik szála 
szolgál mintaként (minta szál/átíródó szál). Az RNS-polimeráz enzim 
a bázispárosodás szabályai szerint hozza létre a DNS minta szála 
mentén az új RNS molekulát. 
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Transzkripció

1 p 40 mp-es videó:
https://www.youtube.com/watch?v=YpXklESUSUc

33 másodperces animáció:
https://www.youtube.com/watch?v=bmeB2BwI35M

https://www.youtube.com/watch?v=YpXklESUSUc
https://www.youtube.com/watch?v=bmeB2BwI35M


Az eukariótákban a DNS-
láncon a gén nem mindig 
folytonos, egyes gének-
ben vannak olyan szaka-
szok, amelyek nem 
kódolják a fehérje egy 
részét sem (intronok), 
amelyek a sejtmagban 
kivágásra kerülnek.
Az érett mRNS-be az 
exonok kerülnek.
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Adott gén (fehérjét kódoló DNS szakasz) alapján, ha különböző exonok
kerülnek az érett mRNS-be, eltérő fehérjék keletkeznek.
(A folyamat neve: alternatív splicing.)



Aminosavak akativálása (32 másodperces animáció)

https://www.youtube.com/watch?v=yaw0eHZ333Q

Mind a húszféle aminosavnak külön aktiváló enzime van.
Ezek az enzimek gondoskodnak arról is, hogy adott tRNS-hez
csak a meghatározott aminosav kapcsolódhasson.

https://www.youtube.com/watch?v=yaw0eHZ333Q


A tRNS két térbeli 
modellje 

és jobb oldalalon
ugyanazon molekula 

kétdimenziós 
leképezése



A transzláció lényege röviden

A riboszóma végighalad az mRNS-en, és közben az mRNS
kodonjaihoz sorban a megfelelő tRNS-ek kapcsolódnak. Az
érkező tRNS által szállított aminosav hozzákapcsolódik a
képződő fehéréhez. A folyamat akkor fejeződik be, amikor a
riboszóma egy STOP jelhez (STOP-kodonhoz) érkezik.

33 másodpereces animáció:
https://www.youtube.com/watch?v=xCtI6dO7nSI

https://www.youtube.com/watch?v=xCtI6dO7nSI


Transzláció  (1 perces animáció)

https://www.youtube.com/watch?v=bH0fays96C0

https://www.youtube.com/watch?v=bH0fays96C0


A kodonszótár az mRNS kodonja (bázishármasa)
és a képződő fehérjébe beépülő aminosav 

közötti kapcsolatot mutatja.



A húsz aminosav kódolásához 3 bázis szükséges



Nem kell megtanulni, 
használni kell tudni:
- bal oszlopban 1. bázis
- felül  a 2. bázis
- jobb  oldalon a 3. bázis    
olvasható le.

Pl.: AUG - metionin



A kodonszótár
kör alakú 

ábrázolása

Keresd lent a 
metionint!    AUG



Csak érdekesség: Az egyes aminosavakat hány kodon
határozza meg (A kodonszótárból kigyűjtve)



A kodonszótár minden ismert földi élőlényben megegyezik:
ugyanaz a bázishármas (kodon) ugyanazt az aminosavat kódolja*.
(Univerzális = egyetemes a genetikai kódrendszer.)
Ez a földi élet közös eredetének legfőbb bizonyítéka, minden ismert
élőlény egy közös ősi életformából származik, rokonai vagyunk
egymásnak.
Ez teszi lehetővé, hogy például emberi inzulin génjét baktériumba
ültetve, a baktérium az emberi fehérjét termeli, hiszen adott
bázishármas ugyanazt az amiosavat kódolja mindkét fajban.

*Néhány kivétel akad: például mitokondriumokban, egyes élesztőknél, más
előlényeknél előfordul, hogy adott bázishármas más aminosavat kódol, de a
kodonszótár döntő része itt is megegyezik a többi élőlényével.



A DNS és RNS molekulákban nem különülnek el a bázishármasok
(tripletek), nincs szünetjel, minden bázis azonos értékű. Honnan
tudja a sejt, hogy hol vannak a tripletek határai ezekben a
nukleinsavakban?
Mindig a kezdő triplettől indul a leolvasás (mRNS-ben ez az AUG
kodon), három egységenként találjuk a következő tripletet. A
riboszóma is három egységgel mozdul el az mRNS-en, így
„felismerhetők” a kodonok határai.
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