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 4.1  LA FUNZIONE BIOLOGICA: IL PROGRAMMA DELLA VITA
l’intero patrimonio genetico aploide contenuto 

nelle cellule
genoma

gene chromosome

Nature Science
Figura 4.1

FIGURA 4.1  Le copertine di Nature e Science che celebra-
no la pubblicazione nel 2001 della prima versione del genoma 
umano da parte del Consorzio di Istituzioni di ricerca Interna-
zionali e della Celera Genomics.
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alberi filogenetici
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 4.2  SEQUENZIAMENTO E ANNOTAZIONE DEI GENOMI
Genoma Umano National Institutes of 

Health NIH Department of Energy
International Human Genome Sequencing Consortium

Figura 4.2b

Celera Genomics Figura 4.2a

NCBI Human Build 35 (May 2004)

BAC Bacterial Artificial Chromosome YAC Yeast Artificial Chro-
mosome Figura 4.3

E. coli  S. cerevisiae

contig
STS Sequence Tagged Sites

EST Expressed Sequence Tags marcatori 
as-

a) b)

FIGURA 4.2  Craig Venter (a) e Francis Collins (b) leader 
scientifici del Progetto Genoma Umano, rispettivamente, 
della Celera Genomics e del Consorzio di Istituzioni di ricerca 
Internazionali.
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semblaggio
Figura 4.3

shotgun

Figura 4.3

Celera Genomics

sequenziamento shotgun dell’intero genoma umano

DNA genomico

Genoteca di frammenti
di DNA clonati in BAC

Organizzazione di un
contig di cloni

Frammentazione
del clone

...ACCGTAAATGGGCTGATCATGCTTAAA
         

...ACCGTAAATGGGCTGATCATGCTTAAACCCTGTGCATCCTACTG...
         

TGATCATGCTTAAACCCTGTGCATCCTACTG...

Sequenziamento del clone
prodotto per shotgun

Assemblaggio

FIGURA 4.3  Schema delle fasi sperimentali utilizzate nel Progetto Genoma Umano. Per 
sequenziare il genoma umano, si partì dalla costruzione di una libreria di cloni contenenti 
grandi frammenti di tutto il genoma umano; nella illustrazione sono mostrati i vettori BAC 
(Bacterial Artificial Chromosome). Quindi, i grandi pezzi clonati venivano allineati in una 
mappa fisica sulla base di vari marcatori genomici noti. I cloni BAC erano quindi sequenziati 
tramite la metodica shotgun. Le sequenze di DNA erano quindi assemblate per ricostruire la 
sequenza dei contig, e anche sulla base della mappa fisica, dell’intero genoma.
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Figura 4.4
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Archaea

EMBL-European Bioinfor-
matics Institute www.ebi.ac.uk/genomes
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FIGURA 4.4  Fasi della tecnologia ILLUMINA di sequen-
ziamento massivo del DNA. Le fasi illustrate nella figura 
sono: a) il DNA è frammentato in pezzi di 200-600 basi; 
b) corti oligonucleotidi, chiamati adapters, sono legati ai 
frammenti di DNA; c) il DNA è denaturato e i frammenti 
di DNA a singola catena sono posti su una superficie dove 
sono presenti dei primer complementari agli adapters, che 
quindi si appaiano tra loro; d) il DNA viene fatto replicare 
per formare dei cluster di frammenti unici sulla superficie; 
e) le doppie eliche sono quindi denaturate per formare clu-
sters di filamenti singoli di DNA; f) primer specifici vengono 
quindi aggiunti che si appaiano ai framenti singoli di DNA 
e il sequenziamento avviene per sintesi del DNA con l’uso di 
nucleotidi fluorescenti (illustrato nella parte in basso della 
figura); g) la sequenza viene rilevata automaticamente da 
un computer collegato a un fotorilevatore.

http://www.ebi.ac.uk/genomes
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Genomes Online Database-GOLD

genomica

www.ncbi.nlm.nih.gov
NCBI – National Center for Biotechnology Information 

ucsc.edu UCSC Genome Browser Figura 
4.5

high-throughput sequencing

annotazione genomica.

non-coding RNA

ORF Open Reading Frame

Gene Ontology GO annotation
biological 

process cellular component molecular 
function GO attributes

FIGURA 4.5  Esempio di una finestra con un browser genomico (https://genome.ucsc.edu/) che mostra il gene umano SP1.

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://genome.ucsc.edu/
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R. norvegicus Figura 4.6

http://www.geneontology.org/teaching_resources/tuto-
rials/2003_MBL_jblake.pdf
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FIGURA 4.6  L’annotazione dei genomi si arricchisce di nuove informazioni continuamente. Questo era il numero di 
annotazioni GO, verificate sperimentalmente (verde) o solo bioinformaticamente (blu) a Gennaio 2016. Le info aggiorna-
te possono essere ottenute visitando il sito http://geneontology.org/page/current-go-statistics. R. norvegicus, H. sapiens e 
M. musculus sono i genomi con maggiori annotazioni.

http://www.geneontology.org/teaching_resources/tuto-
http://geneontology.org/page/current-go-statistics
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 4.3  ANATOMIA DEL GENOMA PROCARIOTICO

[ 4.3.1 ] Struttura dei genomi procariotici

Archaea 

E. coli Figura 4.8

cromosoma batterico
UCSC Genome Browser

E. coli

E. coli plasmidi

loops

E. coli,

Tabella 4.1

Gene precoce
della globina

Duplicazione
del gene

Gene della globina Gene della globina 

Rana Rana Uomo Uomo Topo Topo 

Ortologhi

Paraloghi

Omologhi

FIGURA 4.7  La formazione i nuovi geni avviene spesso in due 
passaggi: duplicazione del gene; successiva diversificazione per cam-
biamenti della sequenza nucleotidica. Questo genera geni paraloghi 
(geni con funzioni diversificate nella stessa specie) e geni ortologhi 
(gene con stessa funzione in specie diverse). Tutti questi geni sono tra 
loro omologhi (geni con funzioni simili che sono derivati evolutiva-
mente da un comune gene ancestrale).
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FIGURA 4.8  Mappa del genoma di E. coli. È mo-
strato il genoma del ceppo K-12 comunemente usato 
in laboratorio. L’utilizzo del tempo in minuti come 
unità di misura del genoma (all’interno del cerchio) 
è dovuto al tempo impiegato (100 minuti circa) per il 
trasferimento dell’intero cromosoma batterico dalla 
cellula donatrice a quella ricevente nella coniugazio-
ne batterica. In questa mappa, l’origine di replica-
zione è a 85 minuti circa; con la sigla e il colore blu 
sono indicati alcuni geni. Esternamente, i numeri e le 
frecce indicano specifici ceppi donatori Hfr. Per ogni 
ceppo Hfr, l’apice della freccia indica il punto iniziale 
del trasferimento di DNA. Il frammento del genoma 
batterico presente nel plasmide F9 è indicato dall’arco 
corrispondente al segmento della mappa circolare di 
E. coli.

TABELLA 4.1  Organizzazione e dimensioni di alcuni genomi procariotici

Specie Tipologia Cromosomi Plasmidi Lunghezza 
totale media 

(Mbp)

Geni 
codificanti 
proteine

GC 
mediana 

(%)

Codice 
RefSeq

Aquifex aeolicus Ipertermofilo 1 (circolare) 1 1,59 1526 43,3 NC_000918.1
NC_001880.1

Bifidobacterium bifidum Probiotico 1 (circolare) – 2,21 1705 62,7 NC_014638.1

Borreliella burgdorferi Patogeno (malattia di lyme) 1 (lineare) fino a 20 1,21 942 28,3 NC_001318.1
NC_001850.1

Agrobacterium fabrum Patogeno vegetale 1 (lineare)
1 (circolare)

2 5,67 5355 59,1 NC_003062.2
NC_003063.2
NC_003065.3
NC_003064.2

Deinococcus radiodurans Radio-resistente 2 (circolare) 2 3,24 3022 66,8 NC_001263.1
NC_001264.1
NC_000958.1
NC_000959.1

Vibrio cholerae Patogeno (colera) 2 (circolare) – 4,02 3590 47,5 NC_002506.1
NC_002505.1

Escherichia coli K-12 Enterico 1 (circolare) – 4,64 4140 50,8 NC_000913.3

Escherichia coli O157 Enterico patogeno 1 (circolare) 2 5,60 5292 50,5 NC_002695.1
NC_002127.1
NC_002128.1

Mycobacterium 
tuberculosis

Patogeno (tubercolosi) 1 (circolare) – 4,41 3906 65,6 NC_000962.3

Rickettsia prowazekii Patogeno (tifo) 1 (circolare) – 1,11 850 29 NC_000963.1

Neisseria meningitidis Patogeno (meningite) 1 (circolare) – 2,16 2050 51,8 NC_003112.2

Mycoplasma genitalium Patogeno (infezioni genitali
e respiratorie)

1 (circolare) – 0,5797 484 31,7 NC_000908.2
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Archaea Tabella 
4.1

Deinococcus radiodurans

Vibrio cholerae

V. cholera

Tabella 4.1

trasferimento 
genico orizzontale o laterale (LGT)

Figura 4.9
trasferimento genico verticale

trasformazione coniugazione trasduzione

E. coli

E. coli

E. 
coli

Hfr High-Frequency Recombination

Figura 4.8
9

sequenze di inserzione
IS elementi mobili di DNA

IR small termi-
nal Inverted Repeats






