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Nukleinsavak

Purines
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Nukleozid: rib6z/dezooxiriboz bazissal alkotott glikozidja (pl. adenozin)
Nukleotid: nukleozid foszfatésztere (pl. adenozin-monofoszfat, AMP)
A foszfatcsoportok kozotti kapcsolat anhidridnek felel meg!

Mivel a nukleinsavakban a cukorfoszfat gerinc allandd, a szekvenciat a
bazisok sorrendjéevel azonositjuk.



Nukleinsavak: az RNS alkotérészel
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Nukleinsavak: az RNS alkotérészel
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cytidine monophosphate, uridine monophosphate, adenosine monophosphate, guanosine monophosphate,

CMP (cytidylic acid) UMP (uridylic acid) AMP (adenylic acid) GMP (guanidylic acid)

A nukleinsavakban a cukorrész atomainak szamozasakor vesszOket hasznalunk, hogy
megkulonboztessik a bazis atomjaitol oket.




Nukleinsavak
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Nukleinsavak: a DNS alkotorészel
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Nukleinsavak: a DNS alkotorészei es a két szal
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Figyeljuk meg, hogy a lancok lefutasa ellentétes iranyu (antiparalel), és hogy a (dezoxi)riboz
“szabad” (=ahova nem kapcsolodik tovabbi nukleotid) hidroxilcsoportjaival azonositjuk a vegeiket.
Ha egy szal szekvencigjat irjuk le, azt 5’-3’ irAnyban tessziik, és ebben az iranyban torténik a
transzkripcid és a transzlacio is!



Nukleinsavak: Watson-Crick bazisparok (DNS)
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Vegyuk észre, hogy nem mindegy, milyen tautomer
formakban vannak jelen a bazisok!



Nukleinsavak: a DNS kettds hélix
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Figyeljuk meg, hogy a lancok lefutasa
ellentétes iranyu (antiparalel), és hogy a
vegeiket a (dezoxi)riboz “szabad”
hidroxilcsoportjaival azonositjuk.

A nukleinsavakban a cukorrész
atomjainak szamozasakor vessz6ket
hasznalunk, hogy megkilonboztessik a
bazis atomjaitol Oket.
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Nukleinsavak: a DNS kettds hélix

It is probably impossible to build this structure
with & ribose sugar in place of the deoxyribose, as
the extra oxygen atom would make too close a van
der Waals contact.

SCIENCERNC

It has not escaped our notice that the specific
pairing we have postulated immediately suggests a
possible copying mechanism for the genetic material.

MOLECULAR STRUCTURE OF
NUCLEIC ACIDS

A Structure for Deoxyribose Nucleic Acid

E wish to suggest a structure for the salt

of deoxyribose nucleic acid (D.N.A.). This
structure has novel features which are of considerable
biological interest.

A structure for nucleic acid has already been
proposed by Pauling and Corey?. They kindly made
their manuscript available to us in advance of
publication. Their model consists of three inter-
twined chains, with the phosphates near the fibre
axis, and the bases on the outside. In our opinion,
this structure is unsatisfactory for two reasons:
(1) We believe that the material which gives the
X-ray diagrams is the salt, not the free acid. Without
the acidic hydrogen atoms it is not clear what forces
would hold the structure together, especially as the
negatively charged phosphates near the axis will
repel each other. (2) Some of the van der Waals
distances appear to be too small.

Another three-chain structure has also been sug-
gested by Fraser (in the press). In his model the
phosphates are on the outside and the bases on the
inside, linked together by hydrogen bonds. This
structure as described is rather ill-defined, and for
this reason we shall not comment
on it.

We wish to put forward a
radically different structure for
the salt of deoxyribose nucleic
acid. This structure has two
helical chains each coiled round
the same axis (see diagram). We
have made the usual chemical
assumptions, namely, that each
chain consists of phosphate di-
ester groups joining B-p-deoxy-
ribofuranose residues with 37,5’
linkages. The two chains (but
not their bases) are related by a
dyad perpendicular to the fibre
axis. Both chains follow right-
handed helices, but owing to
the dyad the.sequences of the
atoms in the two chains run
in. opposite directions. Each
chain loosely resembles Fur-
berg’s® model No. 1; that is,
the bases are on the inside of
i the helix and the phosphates on
gigﬁru?ngr:;etiu?sngﬁg the outside. The configuration
ribbons symbolize the ©Of the sugar and the atoms
two phosphate—sugaT - pear it is close to Furberg's
chains, and the hori- i % 5
zontal rods the pairs of standard configuration’, the
bascs holding the chains  gygar being roughly perpendi-

together. The wvertical
L atics the fibce asys  cular to the attached base. There




Nukleinsavak:
bazisok tautomer
formal

Tautoméria:
egy kettds kotés es egy H helyzete
valtozik meg (“helyet cseréelnek™)

A cukor kapcsolédasa miatt az
egyik nitrogénen nincs H, az nem
vesz reszt a tautomerizacioban
emiatt

A tautomer formak eltérnek abban,
hogy mely atomok viselkedhetnek
H-kotés donorként és
akceptorkent!
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Kitekintés:
peldak
tovabbi
bazisparokra

Hoogsteen bazisparok
Egyes DNS-
polimerazok aktiv
helyén ilyenek
alakulnak ki!

RNS-szerkezetekben,
haromszalu
hélixekben pl.
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Nukleinsavak: a rib6z/dezoxiriboz
gyurd lehetséges konformaciol

Az ottagu gylrd minden atomja nem lehet egy sikban, az
nagyon kedvezotlen lenne. Legkedvez6bb, ha vagy a 2.,
vagy 3. szénatom nincs egy sikban a tébbi atommal.
Ezeket hivjuk C2-endo vagy C3-endo konformacionak.
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C2'-endo (B-Conformation) ®Caton @ Omygen
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A nukleinsavakban a cukorrész atomjainak szamozasakor vessz6ket hasznalunk, hogy
megkulonboztessik a bazis atomjaitol Oket, ezért 2’-endo ill. 3’-endo a konformerek neve.



Nukleinsavak: szin/anti térallasu nukleotidok a
glikozidos kotes korlli elrendezodes alapjan
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A nukleinsavak
3D szerkezete:
variaciok egy
témara

A 2’ OH csoport térigénye
miatt az RNS B-formaja
nem stabil

Helical forms
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Kitekintés: a DNS szekvenciajanak
kiolvasasa a kétszalu heélixbol

Major Groove Major Groove
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Jelentéség: DNS-ko6to fehérjek

A nagy arok felol pontosan kiolvashat6 a szekvencia, a kis arok felol csak a GC es
AT parok kiulonbdztethetbek meg egyertelmdien.

- Hidrogénkotés-akceptor

- Hidrogénkotés-donor



A nukleinsavak 3D szerkezete
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Kitekintés: mesterseéges DNS nanoszerkezetek

A bazisparosodas elvét kihasznalva megfelel6en tervezett szekvenciakbodl szinte tetszlleges

struktura eldallithato.
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Kitekintés: RNS
terszerkezetek

Nagyfoku szerkezeti valtozatossag!

Jelent6séq:

- tRNS alakja

- szabalyoz0 szekvenciak mRNS-en
(specialis szekvencia — egyedi szerkezet,
amit mas molekulak felismernek)

- ribozimek, azaz RNS-enzimek Sl
(pl. a riboszémal!) ,r?: Base pairing withmRNA codons
. : involves these exposed bases

Figure 22-6 Principles of Biochemistry, 4/e
& 2006 Pearson Prentice Hall, Inc.

Covalent attachment of
activated amino acids
occurs at this site

A652-A2 : ‘ L |
tertiary contact -5 i - T(?sps:ir?;p
T _ o T R interaction

A730-loop




Egyéb nukleotidok
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adenosine triphosphate (ATP)
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adenosine monophosphate (AMP)

adenosine diphosphate (ADP)
AH® = =31 kJ/mol (-7.3 kcal/mol)

cyclic AMP

phosphate



Kitekintés: nem (nehezebben) hidrolizalhato

nukleotid analégok
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Jelent6ség NTPaz enzimek szerkezetének, mechanizmusanak vizsgalataban



Egyéb nukleotidok: a NAD' -
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Kitekintés:
xenonukleinsavak (XNA)

A szintetikus biologiaban fontos, enzimekkel nem
lebonthatd nukleinsav-analogok. Hibrid kettGs hélixeik
is jellegzetesen eltérnek a DNS/RNS hélixektdl.
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Kitekintés: mesterseges bazisparok

A genetikai abécé kiterjesztése mesterseges
bazisokkal, melyek be tudnak épilni a DNS-be/RNS-

be, és akar dekodolhatoak is megfelelo tRNS-sel. A )

A sejtek nem tudjak ezeket a bazisokat el6allitani, 8 \ ;
csak a kornyezetiikbdl tudjak felvenni, ha elérhetéek o "”f i) E'%} Iy
szamukra. . S 4 24 {,ﬂy/
A felso par azt mutatja, hogy nem csak , O

hidrogénkotéses parok lehetnek mikodoképesek, az 30 Q
also parok a természetesekkel egytitt 8 bazist/4 dNaM-dTPT3 i

bazispart tartalmaznak, a természetes bazisokban is
meglévo csoportok kombinalasaval
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Mit kell tudni?

» Bazis, nukleozid, nukleotid, nukleotidok kapcsolodasa egymashoz
» Bazisok tautomerizaciojanak alapjai, jelentdsége

» Watson-Crick bazisparok f6bb jellemzabi

» Akétszalu DNS alapveto jellemzdi (szamok nélkiil)

« ADNS-re és az RNS-re jellemz6 hélixek killonb6zosége (szamok nelkiil), ennek rovid

magyarazata



