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Replikācijas, transkripcijas, translācijas procesi prokariotos un eikariotos

	Raksturojiet eikariotu RNS polimerāzi, kas atbildīga par vairuma proteīnu kodējošo gēnu transkripciju
Eikariotu organismos dažādus RNS veidus (mRNS, tRNS, rRNS u.c.) transkribē dažādas RNS polimerāzes. Transkripcija pēc būtības ļoti līdzinās replikācijas procesam. Vienas DNS ķēdes specifisks reģions kalpo kā transkripcijas sagatave (template). 
RNS P II = transkribē proteīnu-kodējošus gēnus -> rodas mRNS.

RNS P I un III = transkribē rRNS uun tRNS, kā arī snRNS, scRNS

RNS P I – specifiska trim lielākao rRNS grupu transkripcijai (28 S, 18 S un 5,8 S)

Atsevišķas RNS polimerāzes (kas ir līdzīgas RNS polimerāzēm
) ir atrastas hloroplastos un mitohondrijos, kur tie specifiski transkribē šo organellu DNS.

Visas trīs no 
kodola RNS polimerāzēm ir sarežģīti enzīmi, kas katrs sastāv no 8 – 15 dažādām subvienībām. 



Nosauciet antibiotikas, kuras kavē baktēriju šūnapvalka sintēzi, raksturojiet to darbības un inaktivēšanas mehānismu
	Beta-laktāmantibiotikas (penicilīns, monobaktāmi, cefalosporīni) u.c. Lielākā daļa šo antibiotiku kavē šūnu sieniņu biosintēzi. Daudzām baktērijām ir radusies rezistence pret šo mehānismu un tās izdala beta-laktamāzi, kas šķeļ antibiotiku beta-laktāma grezenu. Daudzām antibiotikām tālab pievieno beta-laktamāzes inhibitorus, kā klavulīnskābi.
Beta-laktāmantibiotikas ir bakteriocīdas, neļaujot baktērijām sintezēt peptidoglikāna slāni to šūnu sieniņā. Šis slānis ir nepiciešams, lai baktēriju sieniņai būtu strukturāla integritāte (it īpaši Gram+ organismiem, kuru membrānā ir bagātīgs peptidoglikāna slānis).

Pēdējo transpeptidācijas soli peptidoglikāna solī veic transpeptidāzes (penicilīn-saistošie proteīni), pie kā arī piesaistās antibiotikas un neatgriezeniski kavē šo soli (iejaucas peptidoglikāna krustmijā
 – cross linking). T.i., zāļu viela piesaistas pie noteiktiem proteīniem vai aminoskābēm, kas atrodas šūnu sieniņā, un tādējādi aizņem peptidoglikāna vieta, kam būtu šajā vietā jāpiesaistās. B-laktāma gredzens atgādina mureīna sastāvdaļas (it īpaši D-alanīns-D-alanīnu). Kavējot šūnu sieniņas sintēzi, antibiotikas pakļauj šūnu autolīzei.
Varēja pieminēt arī ciklosporīnu



Gēnu inženierijas bioķīmiskie pamati

Izmantojot kataloga datus, sniedziet restriktāzes Sph I raksturojumu
Sekvenve: GCATGC
Restriktrāze. E. coli strain nes SphI gēnu no Streptomyces phaeochromogenes (NRRL B-3559). 
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Līdzīgi enzīmi: Bbul, Pael, SpaHI (pēc to nukleotīdu Cut Site)

Overhang: CATG- 3′
Citas īpašības ?? temp, buferis, metilēšanas jūtība...
Ar kādiem enzīmiem iespējams modificēt Sph I veidoto „lipīgo” (vienpavediena pārkares) galu, lai ligētu to ar restriktāzes Sma I veidotajiem  DNS fragmentiem
Terminālo nudeotidiltransferāzi, nebūs pareizi, bet gribētu saprast ideju...

DNS ligāzi.
Terminoloģija un shēmas

Paskaidrojiet terminus

	3’-5’eksonukleāze
	DNS polimerāzes I raksturīpašība. Tās aktivitāte ietekmē nepareizi sapārotu nukleotīdu kļūdas, kas varētu atgadīties sintēzes laikā. Enzīms spēj atgriezt atpakaļ virzienu par vienu nukleotīdu un izgriezt nepareizi pievienotu nukleotīdu. Enzīms darbojas pie fosfodiestersaites 5’ galā.
Ir vienkāršāka atbilde...

	TATA secība
	DNS sekvence, kas atrasta arheju un eikariotu promoteru reģionos (~24% no cilvēku gēniem satur TATA secības to kodola promoteros). Tā ir saistīšanās vieta vai nu transkripcijas faktoriem vai histoniem un ir iesaistīts transkripcijas procesos, ko veic RNS polimerāze. 

	operators
	DNS segments, pie kura piesaistās transkripcijas faktora proteīns (represors vai inducētājs). Tā rezultātā tiek kavēta vai veicināta noteikti gēnu transkripcija, t.i., neļauj RNS polimerāzei transgribēt noteiktus gēnus operona vienībā.

	5’-netranslētais rajons
	mRNS iekļauts reģions, kas netiek translēts (eikariotos) var mazliet precīzāk


	EMSA metode
	(Elektrophoretic mobility shift assay)
Elektroforētiska proteīna- DNS vai proteīna – RNS maisījuma atdalīšana. Ātrums, ar kādu molekulas virzās dažādas molekulas cauri gelam, ir atkarīgs no daļiņas lieluma un lādiņa. Jo lielāka daļiņa, jo lēnāk tā kustas un jo mazāk tā būs pārvietojusies gēlā.
Ar šo metodi var noteikt, vai proteīns vai proteīnu maisījums spēj piesaistīties pie dotās DNS vai RNS sekvences, un dažreiz tas var norādīt, vai vairāk nekā viena proteīna molekula ir iesaistīta piesaistīšanās procesā pie kompleksa. Parasti šo metodi veic in vitro, pētot transkripcijas iniciāciju, DNS replikāciju, DNS reparāciju un RNS processing un nobriešanu.



Attēlotajā shēmā parādītas būtiskās atšķirības starp tradicionālajām un gēnu inženieriju izmantojošajām metodēm selekcijas materiāla iegūšanai. Raksturojiet procesus, kuri tiek izmatoti, šo procesu būtiskākās atšķirības, pozitīvās īpašības un trūkumus. 
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Komentārs principā pareizs, bet īsti neatspoguļo attēlā rādīto procesu – ne jau par sugām te ir stāsts
	Gēnu inženierijā notiek tieša organisma genoma manipulācija. Jauns DNS var tikt ievietots saimnieka genomā, vispirms izolējot un nokopējot interesējošo ģenētisko materiālu, izmantojot molekulārās klonēšanas metodes, lai izveidotu DNS sekvenci vai sintezētu pašu DNS. Tad to ievieto saimniekorganisma konstruktā. Gēnus var izņemt vai izslēgt, izmantojot nukleāzes. neprecīzi
Tradicionālajā selekcijā ir iespējama ģenētiskā apmaiņa tikai vienas sugas ietvaros un bieži vien rezultāts nav paredzams vai arī izmaiņas (fenotipiski) var novērot tikai pēc pāris paaudzēm. Slikti ir tas, ka var paiet gadi, līdz tiek iegūts organisms ar vēlamajām īpašībām. Galvenokārt izmanto, sakrustojot savā starpā vienas sugas organismus un skatās, kāda ir nākamā paaudze.

Ģenētiskajā inženierijā var iegūt ātrus un paredzamus rezultātus, „iziet” ārpus sugas robežām un iegūt interesējošo organismu (vai – darbojošu gēnu) ātri un precīzi. 

	


�Te laikam izlaists vārds


�neveikla konstrukcija


�nepareizi izvēlēts termins – krustmija ir no ģenētikas – crossingovers, te ir šķērsšūšana – crosslinking
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