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Struttura e funzione del cromosoma La ploidia e il ciclo cellulare Mitosi e meiosi Assortimento 

indipendente Ricombinazione L’appaiamento X-Y Struttura e funzione dei cromosomi Il DNA 

cromosomico La replicazione dei cromosomi Struttura, funzione ed evoluzione dei telomeri La 

telomerasi e il problema della replicazione delle estremità dei cromosomi  

Lo studio dei cromosomi umani Bandeggio cromosomico Ibridazione cromosomica fluorescente in 

situ (FISH) Chromosome painting e cariotipo molecolare Anomalie cromosomiche 

 

Determinazione della sequenza nucleotidica dei genomi. Strategie di sequenziamento. Metodi di 

sequenziamento: prima generazione, “Next Generation Sequencing”, Terza Generazione. 

Analisi e annotazione delle sequenze nucleotidiche. Browser genomici. Allineamento di sequenze. 

Esercitazione pratica 

 

Caratteristiche dei genomi di procarioti ed eucarioti. I genomi degli organelli cellulari (mitocondrio 

e cloroplasto). Genomi virali ed elementi genetici trasponibili.  I geni nelle famiglie e nelle 

popolazioni Eredità monogenica e multifattoriale Modelli di alberi genealogici mendeliani La 

relazione tra i caratteri mendeliani e le sequenze geniche La genetica dei caratteri multifattoriali I 

fattori che influenzano le frequenze alleliche 

 

Regolazione dell’espressione genica. Controllo dell’inizio della trascrizione. Organizzazione 

superiore dei genomi: ruolo della cromatina. Meccanismi epigenetici di regolazione genica. 

Espressione genica nell’uomo 

Regolazione post-trascrizionale. Meccanismi di controllo dello splicing. Lo splicing alternativo. 

Editing dell’mRNA. Capping. Formazione delle estremità 3’. Metodiche per l’analisi trascrizionale: 

gel-shift assay, RACE, Reverse-PCR, Real-Time PCR. 

Analisi post-genomica: i trascrittomi. Metodologie per l’analisi del trascrittoma: librerie di cDNA, 

SAGE (serial analysis of gene expression), ibridazione sottrattiva, differential display, metodi basati 

sui microarray. Sequenziamento totale del trascrittoma (RNA-Seq). 

Regolazione dell’attività del genoma: Modificazioni transienti e permanenti. Regolazione 

dell’attività del genoma durante lo sviluppo. La variabilità genetica umana e le sue conseguenze 

Tipologia delle variazioni presenti tra i genomi umani Correlazioni genotipo-fenotipo La mappatura 

genetica di caratteri mendeliani 

Cenni di Genomica Funzionale. Metodiche di transposon tagging, gene silencing, geni reporter. 

L’identificazione della funzione genica nell’era post-genomica: identificazione dei linkage 

funzionali. Network di proteine. L’organizzazione generale del genoma umano I geni che 

codificano proteine I geni per RNA DNA altamente ripetuto: eterocromatina e ripetizioni di 

trasposoni 

 

Le basi molecolari della resistenza delle piante agli stress ed all’attacco di insetti e patogeni. I geni 

della Resistenza. Trasferimento di geni e trasformazione dei genomi vegetali mediante 

Agrobacterium tumefaciens. Il silenziamento genico.  

 



Manipolazione genica di animali per lo studio della funzione genica Generazione di animali 

transgenici Modificazioni specifiche del genoma e inattivazione genica in vivo Animali 

geneticamente modificati come modelli di malattia per studiare la funzione genica 

 

Le basi molecolari del cancro, oncogeni ed oncosopressori. 

 

Applicazioni delle tecniche di sequenziamento massivo del DNA: DNA barcode, metagenomica.  

 

Testi Consigliati: 

Genomi 3, Terence A. Brown, EDISES; 

Biologia Molecolare, Amaldi et al., Casa Editrice Ambrosiana; 

Biochimica e Biologia Molecolare delle Piante, Zanichelli 

Appunti di lezione. 
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Progetto di Laboratorio 
 

Determinazione  della variabilità genetica 

 

Le attività del progetto hanno come oggetto la genotipizzazione di una popolazione 

(possibilmente gli olivi della corte di Biogem). Alla fine del progetto, gli studenti 

dovrebbero essere capaci di: 

 

• Usare il gel di agarosio per determinare  l’estensione della variabilità genetica 

in una popolazione naturale; 

• Calcolare  frequenze genotipiche ed alleliche; 

• Calcolare l’eterezigosità attesa ed osservata in una popolazione; 

• Utilizzare il test del chi-quadro per analizzare i risultati. 

 

Lo svolgimento del progetto richiede la conoscenza di metodiche di biologia 

molecolare di base quali PCR ed elettroforesi. 

 

 


