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22.1. Giriş
Gen ekspresyonunun ilk aşaması olan transkrip-
siyon, RNA polimeraz enziminin katalizlediği bir 
reaksiyonda transkripsiyon faktörleri olarak adlan-
dırılan bir dizi aksesuar proteinin katılımı ile DNA 
çift sarmalındaki genetik bilginin RNA molekülüne 
kopyalandığı süreçtir. DNA, hücre çekirdeğindeki 
genetik materyali bir referans veya şablon olarak gü-
venli ve stabil bir şekilde depolar. Transkripsiyonun 
gerçekleşeceği DNA parçasında sadece tek bir DNA 
zinciri kalıp olarak görev yapmaktadır. DNA’nın iki 
tamamlayıcı zinciri yazım sırasındaki işlevlerine 
göre belirlenir. Transkripsiyon faktörleri hızlandırı-
cı (enhancer) ve promotör dizileri olarak adlandırı-
lan spesifik DNA dizilerine bağlanarak transkripsi-
yon bölgesinde RNA polimeraz’ın işlev görmesinde 
görev alırlar. Bu şekilde transkripsiyon faktörleri ve 
RNA polimeraz transkripsiyon başlatma kompleksi 
olarak adlandırılan bir kompleks oluştururlar. Bu 
kompleks, transkripsiyonu başlatır ve RNA poli-
meraz, orijinal DNA zincirine tamamlayıcı bazları 
eşleştirerek mRNA sentezini başlatır. mRNA mole-
külünün sentezi tamamlandığında transkripsiyon 

sonlandırılır. Genin yeni oluşturulmuş mRNA kop-
yaları, daha sonra, protein sentezinde kalıp olarak 
görev alır.

RNA sentezinde kalıp görevi gören DNA zinci-
rine kalıp zincir denir. Kalıbın tamamlayıcısı olan 
DNA zincirine kodlayıcı veya kalıp olmayan zincir 
adı verilir. RNA kalıp zincirin tamamlayıcısı olarak 
sentezlenir ve kodlayıcı (kalıp olmayan) zincirle 
aynı diziyi içerir (Timin yerine Urasil) (Şekil 22.1). 

RNA sentezi RNA polimeraz enzimi tarafından 
katalize edilir. Transkripsiyon, RNA polimerazın 
“promotör” adı verilen genin hemen yakınında-
ki özgül, değişken dizilere bağlanması ile başlar. 
Promotörler, DNA üzerinde ilgili genin transkrip-
siyon başlangıç noktasına yakın bölgelerde ilk ek-
zondan önce yer alırlar (Şekil 2). RNA polimeraz, 
promotör dizisinden itibaren terminatör (sonlan-
dırıcı) bölgeye ulaşana kadar DNA kalıbı boyunca 
RNA sentezleyerek hareket eder. Promotörden ter-
minasyon bölgesine kadar uzanan bu hareket bir 
“transkripsiyon birimi” olarak tanımlanır. Bir trans-
kripsiyon birimi bir (monosistron) veya daha fazla 
gen (polisistron) içerebilir. 

Şekil 22.1. Transkripsiyon. RNA yazılımı kalıp zincirin tamamlayıcısı olarak sentezlenir ve kodlayıcı (kalıp ol-
mayan) zincirle aynı diziyi içerir (Timin yerine Urasil ile).
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