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Giriş

Geleneksel olarak, gen bir fenotipin kalıtım birimi olarak düşünülmüştür. İlk 
olarak “bir gen, bir protein” kavramı benimsenerek ‘bir gen, bir polipeptidi 
kodlayan DNA bölgesi’ olarak tanımlanmıştır. Ancak daha sonra bazı genlerin 
birden fazla polipeptit veya fonksiyonel RNA üretebileceği anlaşılmıştır. Bu 
nedenle gen tanımı “bir gen, bir polipeptit” yerine “bir gen, bir işlevsel ürün” 
olarak geliştirilmiştir.

DNA dizileme teknolojisinin gelişimiyle birlikte, genler artık moleküler 
terimlerle ele alınabilir hale gelmiştir. Gen genellikle “açık okuma çerçevesi” 
(ORF) olarak tanımlanan başlangıç ve bitiş kodonları arasındaki bölgeyle 
ilişkilendirilmektedir. Ancak ökaryotlarda intronların varlığı ve gen 
bölgelerinin daha uzun olabileceği durumlar dikkate alındığında, gen tanımı 
daha da karmaşık hale gelmiştir. Bazı durumlarda, transkripsiyonun başlaması 
için gerekli olan kontrol bölgeleri de gen tanımına dahil edilebilir.

Ayrıca, yalnızca proteinleri (veya polipeptitleri) kodlayan bölgelere 
odaklanan bu tanımın kapsamı çok sınırlıdır. Proteinleri kodlamamasına 
rağmen yine de hücrenin yaşayabilirliği için önemli olan veya fenotipi başka 
şekillerde etkileyen birçok DNA bölgesi göz ardı edilmektedir. Bunlardan 
en belirgin olanı, kodlamayan RNA molekülleri için şablon olan DNA 
dizileridir. Bunlardan en iyi bilinenleri ribozomal ve taşıyıcı RNA’dır, ancak 
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Öte yandan, konakçı organizmalar, yüksek sıçan transpozon aktivitesine 
karşı farklı savunma mekanizmaları geliştirmiştir; bunlar arasında TE 
ekspresyonunu azaltmak için DNA metilasyonu, esas olarak germ hattında 
bulunan çeşitli RNA girişim aracılı mekanizmalar veya transpozon aktivitesinin 
transpozon aktivitesinin inaktivasyonu aracılığıyla spesifik proteinlerin 
etkisinin azaltıması yer almaktadır (31,32,33).

Şekil 20. Transpozonun kes ve yapıştır reaksiyonu. Transpozonun bir bölgeden 
kesilip çıkarıldığı ve bir TA hedef dinükleotidine yeniden entegre edildiği kes-yapıştır 
reaksiyonunun temsili. Ekleme sonrasında TA dinükleotidi kopyalanarak Hedef Site 
Çoğaltımını (TSD) oluşturur. Daha sonra ev sahibi eksizyon bölgesini onaracaktır. Bu 
onarım homolog olmayan uç birleştirme (NHEJ) ile gerçekleştirilirse, bir transpozon 
ayak izi oluşturulur (31).
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