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Kwas deoksyrybonukleinowy (DNA)

Kwas deoksyrybonukleinowy (DNA) jest nosnikiem informacji o budowie i dziataniu
wszystkich organizméw komorkowych oraz znacznej czesci wirusow. Jest to liniowy
nierozgateziony polimer ztozony z czterech rodzajow deoksyrybonukleotydow.

Elementami sktadowymi kazdego z deoksyrybonukleotydow sa:

2'-deoksyryboza (cukier prosty o pieciu atomach wegla, czyli tzw. pentoza);

"grupa fosforanowa (ztozona z jednej, dwoéch lub trzech reszt fosforanowych);
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Kwas deoksyrybonukleinowy (DNA)

"jedna z czterech zasad azotowych.
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Kwas deoksyrybonukleinowy: (DNA): deoksSynyiyonukieonyuy,

I deoksyadenozyno-5'-monofosforan (dAMP) I I deoksytymidyno-5'-monofosforan (dTMP) I

I deoksyguanozyno-5'-monofosforan (dGMP) I I deoksycytydyno-5'-monofosforan (dCMP) I




Kwas deoksyrybonukleinowy (DNA):ancuchypoelinikiEciyuowe

tancuch polinukleotydowy powstaje dzieki wigzaniom fosfodiestrowym taczacym
atomy wegla 5' i 3' deoksyrybozy sgsiednich nukleotyddw.

¥ ancuch ma dwa rézne konce:

koniec 5' (z grupa fosforanowa)
koniec 3' (z grupa hydroksylowa)

Tym samym moze on mie¢ dwie
rézne orientacje:

od konca 5' do konca 3' (5' — 3)
od konca 3' do koica 5' (3' — 5

Sekwencja zasad zapisywana
jest w kierunku %' — 3":

(koniec 5') ACTG (koniec 3')

Koniec 3' I




Kwas deoksyrybonukleinowy (DNA): dwuniciowasiel ISEMpINA

Czastki DNA wystepuja w postaci podwéjnej helisy, w ktorej nici polinukleotydowe
utozone sg antyréwnolegle: jedna biegnie w kierunku 5'—3', druga w kierunku 3'—5".




Kwas deoksyrybonukleinowy (DNA):ZkomplementaiosSEazasE EwAsiioNavisid

Oba tancuchy podwodjnej helisy polaczone sg wigzaniami wodorowymi pomiedzy
komplementarnymi parami zasad azotowych:

"adenina taczy sie z tyming,

Adenina (A) — Tyminz (T)
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Kwas deoksyrybonukleinowy (DNA):ZkomplementaiosSEazasE EwAsiioNavisid

Nici DNA moga ulec rozdzieleniu (denaturacji) pod wptywem wysokiej temperatury
(okoto 80-90°C) lub czynnikéw chemicznych.
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Po usunieciu czynnika denaturujagcego nastepuje hybrydyzacja (renaturacja), czyli
samoistne fgczenie sie nici, w sposéb zgodny z regutami komplementarnosci.
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Kwas rybonukleinowy (RNA) jest polinukleotydem o strukturze podobnej do DNA,
jednak z dwoma wyjatkami:

"cukrem wchodzacym w skiad rybonukleotydow jest ryboza, a nie deoksyryboza;

HO=CH, OH
5I

RYBOZA (RNA) DEOKSYRYBOZA (DNA)

"wystepujagca w DNA tymine (T) zastepuje uracyl (U), zasada pirymidynowa, ktéra
moze tworzy¢ pare komplementarng z adening (A).

URACYL (RNA) TYMINA (DNA)




Kwas rybonukleinowy (RNA)

Rybonukleotydy réowniez mogq tqczy¢ sie poprzez wigzania fosfodiestrowe tworzac
lancuchy polinukleotydowe.

Czasteczki RNA najczesciej maja postac pojedynczych tancuchéw polipeptydowych,
ktore sa mniej stabilne od podwaéjnej helisy DNA. Dlatego tez czastki RNA zwykle s3a
krotsze i tatwiej ulegaja degradac;ji.

Moga jednak posiadac strukture przestrzenna, powstata poprzez tworzenie regionéw
helikalnych pomiedzy komplementarnymi odcinkami tego samego tancucha.
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Kwas rybonukleinowy (RNA): rolaiworganizmachyavyct

W komoérkach organizmoéw zywych istnieje wiele rodzajow RNA, z ktérych wiekszosé
petni funkcje w procesie syntezy bialek oraz regulacji sposobu odczytu informaciji
genetycznych zawartych w DNA.

LA

B All organisms

Coding RNA Functional RNA B Eukaryotes only
4% of total 96% of total
Pre-mRNA
(hnRNA)

Pre-rRNA JPre-tRNAJ] snRNA [ snoRNA [ miRNA i siRNA |

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]

U niektérych wiruséw i bakteriofagéw RNA (jedno- lub dwuniciowe) zastepuje DNA w
roli nosnika informacji genetycznej.
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Biatka: aminokwasy

Biatka sg czastkami polimerowymi, ktérych monomerami sq aminokwasy.

Kazdy aminokwas zbudowany jest z grup karboksylowej (COOH) i aminowej (NH:),
atomu wodoru (H) oraz tancucha bocznego (R), zwigzanych kowalencyjnie z atomem
wegla, nazywanym weglem Co.

-I Grupa karboksylowa
H

Grupa aminowa f

H

R

tancuch boczny

[www.wikipedia.org]



Biatka: aminokwasy

W sktad biatek wszystkich organizméw zywych wchodzi 20 rodzajéw aminokwasow.

alanina A leucyna L

arginina R Arg lizyna K Lys

asparagina N Asn metionina M Met
kw.asparaginowy D Asp fenyloalanina F Phe
cysteina C Cys prolina P Pro
glutamina Q Gln seryna S Ser

kw.glutaminowy E Glu treonona T Thr
glicyna G Gly tryptofan W Trp

histydyna H His tyrozyna Y Tyr

izoleucyna | lle walina V Val

Rzadziej spotykane sag dwa dodatkowe aminokwasy:

"selenocysteina (U, Sec), wchodzi w skiad tzw. selenoprotein wielu organizmoéw,

"pirolizyna (O, Pys), najprawdopodobniej wystepuje tylko w biatkach archeonéw.



Biatka: aminokwasy

tancuchy boczne aminokwaséw mogq w znaczacy sposoOb rézni¢ sie zaréwno
sktadem, jak i wiasciwosciami chemicznymi, co przekiada si¢ na duzg réznorodnosé
witasciwosci utworzonych z nich biatek.
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© 2011 Pearson Education, Inc,



Biatka: peptydy

Podstawowga cecha aminokwasow jest ich zdolnos¢ do igczenia sie¢ ze sobg za
posrednictwem wigzania peptydowego pomiedzy grupami aminowg i karboksylowa.

Czastke ztozong z dwoch lub wigecej aminokwasow nazywamy peptydem.

I Aminokwas 1 I H I Aminokwas 2 I H
H H H
-
. -
R R

R

I Dipeptyd I

[www.wikipedia.org]




Biatka: tancuchy polipeptydowe

Wiele aminokwasoéw potaczonych wigzaniami tworzy liniowy taricuch polipeptydowy.
Obecne w taincuchu czesci aminokwaséw nazywane s3 resztami aminokwasowymi.

Reszta aminokwasowa zawierajgca wolng grupe aminowg nazywana jest N-koricem
lancucha, podczas gdy reszta z wolng grupa karboksylowg jest jego C-korcem.

tancuchy boczne

tancuch gtéwny

C-koniec

N-koniec

Lancuchy boczne

[T. A. Brown: Genomy. PWN, 2009]

Sekwencje tancucha zapisuje sie rozpoczynajgc od N-konca lewej strony i konczac
C-koncowa reszta aminokwasowgq z prawej (zgodnie z kierunkiem syntezy biatek).

(N-koniec) MADY (C-koniec)



Biatka: tancuchy polipeptydowe

Biatka zbudowane s3 z jednego lub wigkszej liczby tancuchéw polipeptydowych.
Dtugosci sekwencji typowych bialek wahajg sie od kilkudziesieciu do nawet
kilkudziesieciu tysiecy reszt aminokwasowych.

Insulina (hormon peptydowy): 51 aminokwasoéw

rf_f.
FVNQHLCGSHLVEALYLVCGERGFFYTPKTGIVEQCCTSICSLYQLENYCN (\3
I.

Tytyna (biatko miesni poprzecznie prazkowanych): 34 350 aminokwasow

MTTQAPTFTQPLQSVVVLEGSTATFEAHISGFPVPEVSWFRDGQVISTSTLPGVQISFSD
GRAKLTIPAVTKANSGRYSLKATNGSGQATSTAELLVKAETAPPNFVQRLQSMTVRQGSQ
VRLQVRVTGIPTPVVKFYRDGAEIQSSLDFQISQEGDLYSLLIAEAYPEDSGTYSVNATN
SVGRATSTAELLVQGEEEVPA...

..LRTSGDTSLQGSFSSQSVQMSASKQEASFSSFSSSSAS
SMTEMKFASMSAQSMSSMQESFVEMSSSSFMGISNMTQLESSTSKMLKAGIRGIPPKIEA
LPSDISIDEGKVLTVACAFTGEPTPEVTWSCGGRKIHSQEQGRFHIENTDDLTTLIIMDV
QKQDGGLYTLSLGNEFGSDSATVNIHIRSI




Biatka: struktura przestrzenna (konformacja

Rozciagniety lub utozony przypadkowo faincuch polipeptydowy zwykle pozbawiony
jest aktywnosci biologicznej. Aktywnos¢ ta pojawia sie dopiero wraz z odpowiedniag
konformacja, czyli przestrzennym utozeniem fancucha. Przyjmowanie wiasciwej
struktury przestrzennej nazywane jest zwijaniem lub fatdowaniem (folding) biatka.




Biatka: struktura przestrzenna (konformacja

Witasciwosci biochemiczne biatek Scisle zalezg od ich form przestrzennych. Dlatego
denaturacja, czyli zniszczenie tréjwymiarowej struktury skutkuje utrata aktywnosci
biologicznej. Moze ona nastapi¢ np. przez podgrzanie do okoto 50°C.




Biatka: struktura przestrzenna (konformacja

Zmiana konformacji prowadzi do powstania biatka o odmiennych wtasciwosciach,
czesto szkodliwych dla organizmu: przyktadami moga by¢ priony odpowiedzialne za
chorobe Creutzfeldta-Jakoba (CJD) oraz agregaty nieprawidiowych form biatkowych
obecne w wielu schorzeniach neurodegeneracyjnych (np. chorobie Alzheimera).

I Prawidtowa konformacja I I Nieprawidtowa konformacja (prion CJD) I




Biatka: predykcja konformaciji biatek

_ folding@home: https://foldingathome.org/
Folding@home e
R LIERRTG LTI Rosetta@home:http://boinc.bakerlab.org/

About Us

Home Download Guides FAQ i Results Awards

ain Our goal: to understand protein folding, misfolding, and related diseases
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Fﬁ”{'m You can help scientists studying these diseases by simply running a piece of software.

(Help) Folding@home is a distributed computing project -- people from ‘
Pande throughout the world download and run software to band

sroup together to make one of the largest supercomputers in the Duwnlﬂad FDldln @hume

Donate world, Every computer takes the project closer to our goals,
Folding@home uses novel computational methods coupled to
el distributed computing, to simulate problems milions of times
231 more challenging than previously achieved.
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Deutsch Protein folding is linked to disease, such as Alzheimer's, ALS, Huntington's, Parkinson's disease,
English and many Cancers.
Espafiol Moreover, when proteins do not fold correctly (i.e. "misfold"], there can be serious consequences, including mary well
Frangais known diseases, such as Alzheimer's, Mad Cow [BSE], CJO, ALS, Huntington's, Parkinson's disease, and many Cancers and
Italiano cancer-related syndromes,
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What is protein folding?

Proteins are biology's workhorses -- its "nanomachines." Before proteins can carny out these important functions, they
assemble themselves, or "fold." The process of protein folding, while critical and fundamental to virtually all of biology, in
many ways remains @ mysteny,
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We have had several successes, You can read about them on our Science page, on our fawvards page, or go
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PyCcHMA Executive Summany, which is @ POF suitable for distribution. One can also help by donating Click here to make a gift »
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Biatka: predykcja konformacii biatek

AlphaFold
Protein Structure Database

Developed by DeepMind and EMBL-EBI

Examples: Free fatty acid receptor 2 At1g58602 Q5VSLY E.coli Help: AlphaFold DE search help

Feedback on structure: Contact DeepMind

AlphaFold DB provides open access to protein structure
predictions for the human proteome and other key proteins of
interest, to accelerate scientific research.

| Background

AlphaFold is an AI system developed

by DeepMind that predicts a

protein’s 3D structure from its amino

acid sequence. It regularly achieves
accuracy competitive with \7

AlphaFold: https://alphafold.ebi.ac.uk/



https://alphafold.ebi.ac.uk/

Biatka: rola w organizmach zywych

Biatka odgrywaja kluczowg role w praktycznie wszystkich procesach biologicznych,
zaréwno w skali pojedynczej komorki, jak i catego organizmu.

Przykiadowe funkcje biatek:

" katalityczne (prawie wszystkie znane enzymy sa biatkami);

"regulacyjne (czes¢ hormonoéw jest biatkami lub peptydami, np. insulina);
strukturalne i mechaniczne (np. miozyna wchodzaca w skiad miesni);
"transportowe (np. hemoglobina, ktorej podstawowg funkcja jest transport tlenu);
"magazynujace (np. ferrytyna odpowiedzialna za magazynowanie zelaza w watrobie);
"immunologiczne (wszystkie przeciwciata sg biatkami);

" kontrola wzrostu i réznicowania.
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