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| Giris

Geleneksel olarak, gen bir fenotipin kalitim birimi olarak diisiiniilmiistiir. {1k
olarak “bir gen, bir protein” kavrami benimsenerek ‘bir gen, bir polipeptidi
kodlayan DNA bélgesi’ olarak tanimlanmistir. Ancak daha sonra bazi genlerin
birden fazla polipeptit veya fonksiyonel RNA iiretebilecegi anlasiimistir. Bu
nedenle gen tanimi “bir gen, bir polipeptit” yerine “bir gen, bir islevsel tiriin”
olarak gelistirilmistir.

DNA dizileme teknolojisinin gelisimiyle birlikte, genler artik molekiiler
terimlerle ele alinabilir hale gelmistir. Gen genellikle “agik okuma cergevesi”
(ORF) olarak tanimlanan baslangi¢ ve bitis kodonlar1 arasindaki bolgeyle
iliskilendirilmektedir. Ancak okaryotlarda intronlarin varligi ve gen
bolgelerinin daha uzun olabilecegi durumlar dikkate alindiginda, gen tanimi
daha da karmagik hale gelmistir. Baz1 durumlarda, transkripsiyonun baslamasi
i¢in gerekli olan kontrol bolgeleri de gen tanimina dahil edilebilir.

Ayrica, yalnizca proteinleri (veya polipeptitleri) kodlayan bolgelere
odaklanan bu tanimin kapsami ¢ok smnirlidir. Proteinleri kodlamamasina
ragmen yine de hiicrenin yasayabilirligi icin 6nemli olan veya fenotipi baska
sekillerde etkileyen bircok DNA bolgesi goz ardi edilmektedir. Bunlardan
en belirgin olani, kodlamayan RNA molekiilleri igin sablon olan DNA
dizileridir. Bunlardan en iyi bilinenleri ribozomal ve tasiyict RNAd1r, ancak
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Ote yandan, konak¢1 organizmalar, yiiksek sigan transpozon aktivitesine
kargt farkli savunma mekanizmalar1 gelistirmistir; bunlar arasinda TE
ekspresyonunu azaltmak i¢in DNA metilasyonu, esas olarak germ hattinda
bulunan ¢esitli RNA girisim aracili mekanizmalar veya transpozon aktivitesinin
transpozon aktivitesinin inaktivasyonu aracilifiyla spesifik proteinlerin
etkisinin azaltimasi yer almaktadir (31,32,33).
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Sekil 20. Transpozonun kes ve yapistir reaksiyonu. Transpozonun bir bolgeden
kesilip ¢ikarildigi ve bir TA hedef diniikleotidine yeniden entegre edildigi kes-yapistir
reaksiyonunun temsili. Ekleme sonrasinda TA diniikleotidi kopyalanarak Hedef Site
Cogaltimini (TSD) olusturur. Daha sonra ev sahibi eksizyon bélgesini onaracaktir. Bu
onarim homolog olmayan ug birlestirme (NHE]) ile gerceklestirilirse, bir transpozon
ayak izi olusturulur (31).
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