BOLUM 22

TRANSKRIPSIiYON

22.1. Girig

Gen ekspresyonunun ilk asamasi olan transkrip-
siyon, RNA polimeraz enziminin katalizledigi bir
reaksiyonda transkripsiyon faktorleri olarak adlan-
dirilan bir dizi aksesuar proteinin katilimi ile DNA
¢ift sarmalindaki genetik bilginin RNA molekiiliine
kopyalandig1 stiregtir. DNA, hiicre ¢ekirdegindeki
genetik materyali bir referans veya sablon olarak gii-
venli ve stabil bir sekilde depolar. Transkripsiyonun
gerceklesecegi DNA parcasinda sadece tek bir DNA
zinciri kalip olarak gérev yapmaktadir. DNAnin iki
tamamlayict zinciri yazim sirasindaki islevlerine
gore belirlenir. Transkripsiyon faktorleri hizlandiri-
c1 (enhancer) ve promotor dizileri olarak adlandiri-
lan spesifik DNA dizilerine baglanarak transkripsi-
yon bolgesinde RNA polimeraz’in islev gormesinde
gorev alirlar. Bu sekilde transkripsiyon faktorleri ve
RNA polimeraz transkripsiyon baglatma kompleksi
olarak adlandirilan bir kompleks olustururlar. Bu
kompleks, transkripsiyonu baglatir ve RNA poli-
meraz, orijinal DNA zincirine tamamlayic1 bazlar
eslestirerek mRNA sentezini baglati. mRNA mole-
killiiniin sentezi tamamlandiginda transkripsiyon

CAGTAAGCC

Oguz OZTURK

sonlandirilir. Genin yeni olusturulmus mRNA kop-
yalari, daha sonra, protein sentezinde kalip olarak
gorev alir.

RNA sentezinde kalip gorevi géren DNA zinci-
rine kalip zincir denir. Kalibin tamamlayicist olan
DNA zincirine kodlayici veya kalip olmayan zincir
ad1 verilir. RNA kalip zincirin tamamlayicisi olarak
sentezlenir ve kodlayici (kalip olmayan) zincirle
ayni diziyi ierir (Timin yerine Urasil) (Sekil 22.1).

RNA sentezi RNA polimeraz enzimi tarafindan
katalize edilir. Transkripsiyon, RNA polimerazin
“promotor” adi verilen genin hemen yakininda-
ki ozgiil, degisken dizilere baglanmasi ile baglar.
Promotoérler, DNA iizerinde ilgili genin transkrip-
siyon baslangi¢c noktasina yakin bolgelerde ilk ek-
zondan once yer alirlar (Sekil 2). RNA polimeraz,
promotor dizisinden itibaren terminator (sonlan-
dirict) bolgeye ulasana kadar DNA kalibi boyunca
RNA sentezleyerek hareket eder. Promotdrden ter-
minasyon bolgesine kadar uzanan bu hareket bir
“transkripsiyon birimi” olarak tanimlanir. Bir trans-
kripsiyon birimi bir (monosistron) veya daha fazla
gen (polisistron) icerebilir.

DNA

DNA kalip zincir
5'CAGTAAGCC.....3'

DNA kodlayici zincir

3'GTCATTCGG.....5'
RNA
3' GUCAUUCGG.....5'

RNA

Sekil 22.1. Transkripsiyon. RNA yazilimi kalip zincirin tamamlayicisi olarak sentezlenir ve kodlayici (kalip ol-

mayan) zincirle ayni diziyi icerir (Timin yerine Urasil ile).
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