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ACIDI NUCLEICI 
 

 

Due tipi di acidi nucleici 

 

DNA acido desossiribonucleico  1 
 

 

RNA acido ribonucleico  vari 
 

RNA messaggero  mRNA 

RNA transfer  tRNA 

RNA ribosomale  rRNA 

RNA con funzione catalitica  Ribozimi 

Piccoli RNA nucleari  snRNA 

Piccoli RNA interferenti    siRNA 

Micro RNA  miRNA  

 

 

 

 

Intervengono 

nell’espressione 

genica 



  

 

  

INFORMAZIONE GENETICA DI UNA CELLULA EUCARIOTICA 

 

E’ ASSOCIATA AL 

          
 

     DNA NUCLEARE                                                    DNA MITOCONDRIALE 

 

 

 

 

 

DNA MITOCONDRIALE 

 

 

Il mitocondrio partecipa alla demolizione delle sostanze nutritive (ac. 

grassi e zuccheri), alla produzione di nucleotidi, fosfolipidi, aminoacidi 

ma soprattutto partecipa alla fosforilazione ossidativa. Nello spazio 

della matrice mitocondriale si trovano alcune molecole di DNA 



 

Il genoma mitocondriale (mtDNA) umano è di forma anulare con due 

filamenti complementari:    filamento H (pesante)   e    filamenti L (leggero)  

 



Organizzazione genoma mitocondriale  

 

La maggior parte dei geni (28) si trova sul filamento H 

Possiede 37 geni codificanti: 

 per due RNA ribosomiali (rRNA- 12S e 16S);  

 22 RNA di trasporto (tRNA); 

 13 RNA messaggero (mRNA-proteine) che fanno parte dei 

complessi enzimatici deputati alla fosforilazione ossidativa 

(respirazione cellulare).  

La presenza di ribosomi permette al mitocondrio di svolgere una 

propria sintesi proteica 

 

Il resto delle proteine presenti nel mitocondrio deriva da geni nucleari 

i cui prodotti vengono appositamente trasportati 

Differenze fra genoma mitocondriale e genoma nucleare 

1) Denso compattamento dei geni 

2) Uso ridondante dei codoni 

3) Codice genetico variante: codoni con significato diverso dal 

codice genetico nucleare universale. Ad esempio il codone UGA, 

normalmente codone di stop, codifica per il triptofano.  

4) Il DNA mitocondriale accumula mutazioni  

Il DNA mitocondriale umano viene ereditato per via matrilineare  

In conseguenza di ciò, il genoma mitocondriale della prole sarà quasi 

uguale a quello materno (fatte salve eventuali mutazioni)  

 

http://it.wikipedia.org/wiki/Gene
http://it.wikipedia.org/wiki/RNA_ribosomiale
http://it.wikipedia.org/wiki/RNA_di_trasporto
http://it.wikipedia.org/wiki/Sintesi_proteica
http://it.wikipedia.org/wiki/Nucleo_cellulare
http://it.wikipedia.org/wiki/Triptofano


 

 

 

 

Contiene il materiale genetico che esprime e controlla il 

fenotipo 

E' un polimero lineare di desossiribonucleotidi uniti da legami 

fosfodiesteri 

 

Desossiribonucleotide: desossiriboso, base azotata, gruppo  

fosforico  

 

Ribonucleotide: riboso, base azotata, 

gruppo fosforico 

 

 

  DNA NUCLEARE 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

Forma ad anello lineare e chiuso del 

riboso. Quando è incorporato nei 

nucleotidi è solo ad anello  

 

 

 
    COX 

RNA = OH in posizione 2’  

conferisce instabilità, 

perché i due gruppi OH 

vicini in 2’ e 3’ lo rendono 

più suscettibili all’idrolisi 

alcalina è quindi più 

adatto ad essere utilizzato 

e successivamente 

degradato 
 

DNA = H in posizione 2’ è 

metabolicamente più stabile, 

insensibile all’idrolisi alcalina, 

così è più idoneo a fungere da 

molecola depositaria 

dell’informazione 

 

https://www.google.it/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwio6svMkpvWAhVBOBQKHdeNAJoQjRwIBw&url=https://sites.google.com/site/lezionigenetica3sca/dna&psig=AFQjCNGjeKk7LyffO3g0YiR2kPz_4-hVLA&ust=1505150950145135


 
         Watson 

Formazione del nucleotide mediante eliminazione di acqua 

 

 

Nucleoside = zucchero + base 

 

http://www.google.it/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwjMjMuFlJvWAhWBxRQKHS61BMUQjRwIBw&url=http://www.bo.astro.it/universo/letture/webcorso/webuniverso/bottoni/bottoni4.html&psig=AFQjCNGjeKk7LyffO3g0YiR2kPz_4-hVLA&ust=1505150950145135
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BASI, NUCLEOSIDI, NUCLEOTIDI 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Struttura RNA ed DNA 

 

 

 

 

 

 

             

Amaldi 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Amaldi 

La catena polinucleotidica 

ha una struttura ripetitiva 

 

 
 



 

 

Legami fosfodiesteri nello scheletro del DNA ed RNA 

I filamenti hanno una polarità 

           Lehninger 

 

 

 



STRUTTURA  AD  ELICA  DEL  DNA 

 

 

 

 

 

 

Struttura 

secondaria 



Proprietà del DNA 

Complementarietà tra le basi 

Le due catene sono antiparallele 

 

 

 

 

        Genetica molecolare 



 

 

 

Le due catene di DNA si associano mediante l’appaiamento 

delle basi formando la doppia elica. 

A – T         G – C 

 

 

 

 

 



 

 

2 tipi di scanalature: principale e secondaria che si formano in 

quanto i legami glicosidici di una coppia di basi non sono 

diametralmente opposti 

 

 

 

           Karp 

 

 



 

Alberts 

 

 

 
                               Amaldi 

 

Le proteine interagiscono preferibilmente con il solco 

maggiore 



 

 Cox 2013 

 

 

 

 



 

La flessibilità dei nucleotidi negli acidi nucleici è limitata 

dagli angoli di rotazione permessi intorno ai legami glicosidici, 

dal ripiegamento dell’anello del ribosio e dagli angoli di 

torsione dello scheletro covalente zucchero-fosfato 

 

I sette angoli di torsione che determinano la conformazione di 

una unità nucleotidica 



 

 

 

 

 

 

 



La struttura degli Acidi Nucleici 
 

Il legame della base al deossiribosio può presentarsi 

nella conformazione SIN e ANTI. Nella forma 

destrogira del DNA le basi sono sempre in 

conformazione ANTI. 
 

 

Nella maggior parte degli acidi nucleici a doppia elica, le basi 

sono nella conformazione anti 

 

 

 

 

 

 

 
 



Nella struttura Z del DNA si osserva un’alternanza di 

purine e pirimidine dove le purine (G) assumono una 

conformazione SIN mentre le pirimidine (C) hanno la 

conformazione canonica ANTI provocando un pattern a 

zig-zag dei gruppi fosfato da cui il nome Z-DNA 

 
 

 

                   
 

 

 

 

 

 

 

5’-GCGCGCGCGC-3’ 
3’-CGCGCGCGCG-5’ 

          isole CG 



                                           Sequenze di DNA che adottano strutture insolite 

 

 

 

 

 Lehninger 

 

Ripetizioni invertite 



      

 

 

La metilazione del DNA è una delle più importanti 

modificazioni post-replicative del genoma. Consiste nel 

legame covalente di gruppi metilici alle basi azotate del 

DNA.  

 

                             

           Metiltransferasi 

 

 

 



Eucarioti: Questo tipo di metilazione si raggruppa in 

particolari zone del genoma eucariotico chiamate anche 

isole CpG. 

 

La metilazione del DNA in queste regioni che sono 

poste generalmente a regioni intorno ai promotori è un 

fenomeno che interviene: 

 

 nel controllo dell'espressione genica,  

 nella struttura cromatinica (rimodellamento),  

 nell'inattivazione del cromosoma X,  

 

 

DNA SUPERAVVOLTO 

 

E’ un aspetto particolare delle molecole di DNA 
 

Il DNA può essere distorto  

 

 

Watson 

 

 

I promotori dei geni housekeeping possiedono isole CpG ipometilate 

http://it.wikipedia.org/wiki/Genoma
http://it.wikipedia.org/wiki/Promotore


 

Metilazione del DNA = Silenziamento di un gene 

Questo meccanismo di repressione, insieme ad altri meccanismi di 

controllo dell’espressione genica, stabiliscono una forma 

particolarmente efficiente di repressione genica. Questa combinazione 

di meccanismi assicura che i geni eucariotici non necessari possano 

essere repressi ad alti livelli.  

Esempi di sinergia: 

 I gruppi metilici delle citosine sporgono dal solco maggiore, 

interferendo con l’attacco di proteine di regolazione; 

 Proteine che si legano al DNA metilato, modificando a loro volta 

altre proteine, come gli istoni, portano il DNA (cromatina) in uno 

stato repressivo 

 

Una volta che uno schema di metilazione è stato 

stabilito, ciascun sito di metilazione viene ereditato da 

una generazione cellulare ad un'altra 

 

 

 

 

 

 



 

 

  

  

 

 

E’ una modifica EPIGENETICA 

Ci sono cambiamenti fenotipici che non 

dipendono da cambiamenti della sequenza 

nucleotidica  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

DNA SUPERAVVOLTO 

 

E’ un aspetto particolare delle molecole di DNA, 
 

SUPERAVVOLGIMENTO: avvolgimento di qualcosa che è già avvolto 

 

Struttura terziaria 
 

Il DNA circdolare chiuso può essere attorcigliato e formare 

superavvolgimenti 
 

 
 

E’ in genere la manifestazione di una tensione 

strutturale e rappresenta una forma di 

immagazzinamento di energia.  

 

 



 

 





Anche la replicazione o la trascrizione del DNA, che 

richiedono una temporanea separazione delle eliche, 

comportano un aumento della tensione e producono 

qualche forma di superavvolgimento. 

 

 



Il superavvolgimento avviene quando il DNA è sottoposto a 

una sorta di deformazione strutturale. 

 

Un DNA superavvolto occupa meno spazio 

 

 

 



Topologia del DNA 

 

La topologia è una scienza che studia proprietà strutturali 

di un oggetto che non cambiano sotto continue deformazioni  

 

PROPRIETÀ TOPOLOGICHE DEL DNA 

non è alterato dalla torsione e dal ripiegamento 

dell’asse  

Può essere modificato soltanto con la rottura ed il 

ricongiungimento della sua ossatura 

 

 

 

             
 

Una proprietà topologica è il  numero di legame  LK 

 

 

 

 

 



IL NUMERO DI LEGAME LK 

             
IL NUMERO di avvolgimenti della doppia elica attorno al 

proprio asse 

 
 

 

 

 

LK è sempre un numero intero 

Lk negativo per eliche avvolte in senso levogiro (sinistra) 

Lk positivo per eliche avvolte in senso destrogiro (destra) 

 

 

 

 

Specifica 

rigorosamente il 

numero dei giri 

dell’elica in un DNA 

circolare chiuso in 

assenza di 

superavvolgimento 
 

Il modo con cui due curve 

si intersecano determina 

il numero di legame e il 

suo segno 



 

 

 

 

 



Il numero di legame LK può essere scomposto in due 

componenti strutturali: 

 

NUMERO DI TWISTING (Tw) (AVVOLGIMENTO)  

Il numero di twisting, T, rappresenta il 

numero di volte che un filamento gira 

intorno all’altro; cioè definisce il n. di giri 
d’elica di Watson e Crick 
Per una molecola di DNA circolare chiusa e rilassata 

T = Lk 

NUMERO DI WRITHING (Wr) (SUPERAVVOLGIMENTO,)  

Il numero di writhing, W, rappresenta il 

numero di incroci dell’asse del duplex 

nello spazio e su se stesso.  

Corrisponde al concetto intuitivo di superavvolgimento  

Per una molecola di DNA circolare chiusa e rilassata 

 

 W = 0 

 



 

Quando si verifica un cambiamento del numero di 

legame, parte della tensione risultante è 

solitamente compensata dall’avvolgimento (Wr, 

superavvolgimento) e parte da modificazioni della 

torsione (Tw) secondo l’equazione: 

 

Lk = Tw + Wr 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

In un DNA rilassato  

LK = 10        Tw = 10       Wr = 0          passo  10,5 pb/giro 

 

Se il n. di giri viene ridotto di una unità, il nuovo filamento 

circolare compirà solo 9 giri per cui la molecola avrà un passo 

modificato da 10,5 a 11,67 pb/giro, per cui 

 

LK = 9         Tw  =  9         Wr = 0         passo = 11,67 pb/giro  

          

 

In questo caso la molecola è sottoavvolta, rispetto al normale, 

poiché il n. di giri è minore ed è necessario un maggior numero 

di coppie di basi per formare ciascun giro dell’elica 

 

Anziché cambiare il Tw, la molecola si può attorcigliare o 

superavvolgersi, in questo caso: 

 

LK = 9          Tw = 10        Wr = -1        passo  10,5 pb/giro 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 



 

 

11,4 



Variazioni del n. di legame 

Il n. di legame può essere variato tagliando 1 o 2 

filamenti, introducendo delle rotazioni, e ri- 

chiudendo covalentemente le due eliche 

 

 
 

 
        Watson 

 



 

          Leheninger 

        

Segmento di DNA con 84 coppie di basi, nel DNA rilassato (a) 

contiene 8 giri di doppia elica, uno per ogni 10,5 coppie di basi. 

Se un giro è rimosso (b) ci saranno 84pb/7 = 12 coppie di basi 

per giro, la molecola diventa termodinamicamente 

svantaggiata. La deformazione viene riequilibrata o con un 

superavvolgimento (c) o con una parziale separazione delle 

eliche (disavvolgimento) (d) ma che implica la rottura dei 

legami idrogeno, quindi richiesta di più energia 

 

 

 

 



       

 

DNA a doppia elica in forma B, costituito da 260 coppie di 

basi. 

Poiché il numero di residui nucleotidici per giro dell’elica in 

una molecola di DNA non sottoposta a tensione è di 10,4 

questa molecola di DNA lineare presenta 25 giri. 

 

Se si uniscono le estremità di questa molecola 

si ottiene una molecola circolare rilassata. 

 

 



Se si srotola la doppia elica lineare di due giri prima di riunire 

le estremità 

 

 

si ottiene un diverso tipo di DNA circolare con due possibili 

conformazioni alternative.  

 

 

 Il DNA può ripiegarsi in una struttura contenente 23 giri 

di elica B e un anello srotolato 

 

 

 



 

 

 

 

 Oppure può adottare una struttura superavvolta con 25 

giri di elica B e due giri di superavvolgimento destrorso, 

detto superelica negativa. 

 

 

 

 

 

 

 



 

 



 

 

 

Due forme di DNA circolare che differiscono solo 

per il numero di legame sono detti topoisomeri  

I topoisomeri del DNA possono trasformarsi l’uno 

nell’altro solo tagliando una o entrambe le catene 

del DNA e poi ricongiungendole tra loro. 

 

 

 

 

 

 



 
 

     

 

 

TOPOISOMERASI 

Enzimi che determinano l’aumento o la 

diminuzione del grado di disavvolgimento del DNA 

Catalizzano le variazioni del numero di legame 

 

Sono necessarie per cambiare la struttura del 

DNA in modo tale che la replicazione e la 

trascrizione possano procedere 

 

 

 

Variazioni del Twist e 

del Writhe in una 

molecola covalentemente 

chiusa, quindi con un n. 

di legame LK costante 



Topoisomerasi di tipo I: rompono transitoriamente una delle 

due catene del DNA, ruotano l'estremità attorno alla catena 

integra e riuniscono le estremità interrrotte; modificano LK con 

incrementi o riduzioni di 1 

 

 

 



 

 



 

                   Lehninger 

Topoisomerasi di tipo I – c’è conservazione di energia che 

permette la saldatura  del filamento interrotto senza il 

consumo di ATP. 
 

 

 

 



 

Topoisomerasi di tipo II: inducono rotture transitorie su 

entrambi i filamenti; modificano Lk con incrementi o riduzioni 

di 2. 

 

                                                                                                    Watson 
 

 

Poiché i legami non sono conservati, è necessario 

apporto di energia 

La reazione richiede quindi l’idrolisi di una molecola di 

ATP per ogni evento catalitico 

 

    

 

                         



In E. coli ci sono almeno quattro diverse 

topoisomerasi, identificate da numeri romani 

da I a IV. 

 

Le topoisomerasi di tipo I (topoisomerasi I e III) generalmente 

rilassano il DNA rimuovendo i superavvolgimenti negativi. 

 

La topoisomerasi II, un enzima batterico di tipo II, detta 

anche DNA girasi, è in grado di indurre superavvolgimenti 

negativi (diminuisce Lk). Tale enzima utilizza l’energia 

dell’ATP 

 

 

 

 

 

 

 



 



 

 

 

Meccanismo della topoisomerasi  

 

 

        Pearson il mondo della cellula 

 

 

 

 

 



 

 

 

Gli inibitori delle topoisomerasi sono diventati importanti 

agenti farmacologici i cui bersagli sono organismi patogeni e 

cellule maligne 

 

 

 

 


