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Nukleinsavak

Alkotórészek:

- öt szénatomos cukor:
ribóz/dezoxiribóz

- nitrogéntartalmú 
  heterociklusos vegyületek: 

purin/pirimidinvázas 
heterociklusok

- foszforsav



  

Nukleinsavak 
építőelemei



  

Nukleinsavak

Nukleozid: ribóz/dezooxiribóz bázissal alkotott glikozidja (pl. adenozin)

Nukleotid: nukleozid foszfátésztere (pl. adenozin-monofoszfát, AMP)

A foszfátcsoportok közötti kapcsolat anhidridnek felel meg!

Mivel a nukleinsavakban a cukorfoszfát gerinc állandó, a szekvenciát a 
bázisok sorrendjével azonosítjuk.



  

Nukleinsavak: az RNS alkotórészei



  

Nukleinsavak: az RNS alkotórészei

A nukleinsavakban a cukorrész atomainak számozásakor vesszőket használunk, hogy 
megkülönböztessük a bázis atomjaitól őket.



  

Nukleinsavak
Nukleotidok 
összekapcsolása: 
észterképzés (vízkilépés)
(polimeráz, ligáz 
enzimek)

Szétválasztás: 
hidrolízis
(nukleáz enzimek)



  

Nukleinsavak: a DNS alkotórészei



  

Nukleinsavak: a DNS alkotórészei és a két szál

Figyeljük meg, hogy a láncok lefutása ellentétes irányú (antiparalel), és hogy a (dezoxi)ribóz 
“szabad” (=ahová nem kapcsolódik további nukleotid) hidroxilcsoportjaival azonosítjuk a végeiket.
Ha egy szál szekvenciáját írjuk le, azt 5’-3’ irányban tesszük, és ebben az irányban történik a 
transzkripció és a transzláció is!

A ribóz itt 
lehet 
dezoxiribóz 
is!



  

Nukleinsavak: Watson-Crick bázispárok (DNS)

Vegyük észre, hogy nem mindegy, milyen tautomer 
formákban vannak jelen a bázisok!

G-C pár: 3 H-kötés A-T pár: 2 H-kötés



  

Nukleinsavak: a DNS kettős hélix

Figyeljük meg, hogy a láncok lefutása 
ellentétes irányú (antiparalel), és hogy a 
végeiket a (dezoxi)ribóz “szabad” 
hidroxilcsoportjaival azonosítjuk.
A nukleinsavakban a cukorrész 
atomjainak számozásakor vesszőket 
használunk, hogy megkülönböztessük a 
bázis atomjaitól őket. 



  

Nukleinsavak: a DNS kettős hélix



  

Nukleinsavak: 
bázisok tautomer 
formái

Tautoméria:
egy kettős kötés és egy H helyzete 
változik meg (“helyet cserélnek”)

A cukor kapcsolódása miatt az 
egyik nitrogénen nincs H, az nem 
vesz részt a tautomerizációban 
emiatt

A tautomer formák eltérnek abban, 
hogy mely atomok viselkedhetnek 
H-kötés donorként és 
akceptorként!

S   : a cukorrészt jelöli



  

Kitekintés:
példák 
további 
bázispárokra

Hoogsteen bázispárok
Egyes DNS-
polimerázok aktív 
helyén ilyenek 
alakulnak ki!

RNS-szerkezetekben, 
háromszálú 
hélixekben pl.

Watson-Crick bázispárok



  

Nukleinsavak: a ribóz/dezoxiribóz 
gyűrű lehetséges konformációi

Az öttagú gyűrű minden atomja nem lehet egy síkban, az 
nagyon kedvezőtlen lenne. Legkedvezőbb, ha vagy a 2., 
vagy 3. szénatom nincs egy síkban a többi atommal.
Ezeket hívjuk C2-endo vagy C3-endo konformációnak. 

A nukleinsavakban a cukorrész atomjainak számozásakor vesszőket használunk, hogy 
megkülönböztessük a bázis atomjaitól őket, ezért 2’-endo ill. 3’-endo a konformerek neve. 



  

Nukleinsavak: szin/anti térállású nukleotidok a 
glikozidos kötés körüli elrendeződés alapján

A glikozidos kötés körüli 
elfordulás meghatározza 
a bázis és a cukor adott 
referenciaatomjainak 
kölcsönös helyzetét.



  

A nukleinsavak
3D szerkezete:
variációk egy 
témára

A,B,Z

RNS hélixek
konformációja

DNS szokásos
szerkezete

Biológiai 
jelentőség=?

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



  

Kitekintés: a DNS szekvenciájának 
kiolvasása a kétszálú hélixből

Hidrogénkötés-akceptor

Hidrogénkötés-donor

Jelentőség: DNS-kötő fehérjék
A nagy árok felől pontosan kiolvasható a szekvencia, a kis árok felől csak a GC és 
AT párok különböztethetőek meg egyértelműen.
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Kitekintés: négyszálú 
RNS/DNS 
(G-kvadruplexek)

Jelentőség: 
- telomer régiók speciális szerkezete
- transzkripció szabályozás
- transzláció szabályozás



  

Kitekintés: mesterséges DNS nanoszerkezetek
A bázispárosodás elvét kihasználva megfelelően tervezett szekvenciákból szinte tetszőleges 
struktúra előállítható.



  

Kitekintés: 
DNS origami

caDNAno & 
CanDo: 
programok 
tervezéshez 
és 
elemzéshez



  

Kitekintés: RNS 
térszerkezetek
Nagyfokú szerkezeti változatosság!
Jelentőség: 
- tRNS alakja
- szabályozó szekvenciák mRNS-en 
  (speciális szekvencia → egyedi szerkezet, 
  amit más molekulák felismernek)
- ribozimek, azaz RNS-enzimek 
  (pl. a riboszóma!)



  

Egyéb nukleotidok



  

Kitekintés: nem (nehezebben) hidrolizálható 
nukleotid analógok

Jelentőség NTPáz enzimek szerkezetének, mechanizmusának vizsgálatában



  

Egyéb nukleotidok: a NAD+



  

Kitekintés: 
xenonukleinsavak (XNA)
A szintetikus biológiában fontos, enzimekkel nem 
lebontható nukleinsav-analógok. Hibrid kettős hélixeik 
is jellegzetesen eltérnek a DNS/RNS hélixektől.



  

Kitekintés: mesterséges bázispárok
A genetikai ábécé kiterjesztése mesterséges 
bázisokkal, melyek be tudnak épülni a DNS-be/RNS-
be, és akár dekódolhatóak is megfelelő tRNS-sel.
A sejtek nem tudják ezeket a bázisokat előállítani, 
csak a környezetükből tudják felvenni, ha elérhetőek 
számukra.
A felső pár azt mutatja, hogy nem  csak 
hidrogénkötéses párok lehetnek  működőképesek, az 
alsó párok a természetesekkel együtt 8 bázist/4 
bázispárt tartalmaznak, a természetes bázisokban is 
meglévő csoportok kombinálásával

hachimoji
=

”nyolc betű”



  

Mit kell tudni?

● Bázis, nukleozid, nukleotid, nukleotidok kapcsolódása egymáshoz

● Bázisok tautomerizációjának alapjai, jelentősége

● Watson-Crick bázispárok főbb jellemzői

● A kétszálú DNS alapvető jellemzői (számok nélkül)

● A DNS-re és az RNS-re jellemző hélixek különbözősége (számok nélkül), ennek rövid 

magyarázata


