Transzlacio

A molekularis biologia centralis dogmaja

transzkripcid transzlacio .
DNS =——> RNS =—————> Fehérje
replikacié Reverz
transzkriptaz

A fehérjék jelenléte nélkiillozhetetlen minden sejt szamara:
enzimek, szerkezeti fehérjék, transzportfehérjék...

A sejt osszes bioszintetikus folyamatihoz sziikséges energiaigény
90%-a a transzlaciohoz sziikséges



Feladat: a nukleinsavak négybetus genetikai nyelveét a fehérjék,
peptidek 20 betiis nyelvére forditani

A forditas egy ,,fordito” vagy adapter molekula a Aminoacd
tRNS segitségével zajlik.

MRNS: szallitja a genetikai informaciot a DNS-t0l a
fehérjeszintezis helyszinéra (riboszoma).

(a) Two-dimensional structure

rRNA: a fehérjeszintetizalo gepezet (riboszoma) alkotoja



A négy kiilonbdz6 nukleotid parokat alkotva 4°=16 Kkiilonboz6
kombinaciot képes alkotni. Nem elegendo a 20 aminosav
kodolasahoz!

Harmas csoportokat alkotva 4°=64 kombinacios lehetéség
Nukleotid harmasok (kodonok) kodoljak az aminosavakat!

DNA
molecule
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A kodonok nem kozoskodnek a (&i\% Gene 3
nukleotidokon!
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A kodonok ko6zott nincsenek

szlinetek! [TRANSCRIPTION]
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A genetikal kod nem atfedd!

DNA strand 3’
(template)
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Az els6 spéci kodon meghatarozza

mRNA
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Protein Trp Phe Gly
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A 64 lehetséges kodon koziil 61 kodol aminosavat, 3 STOP kodon

U C A G
UUU UCU ] UAU UGU U
Phe Tyr y
u|vuc._ uce | UACJ UGC] C o
UUAT _ UCA UAA Stop UGA Stop|A A genetikal degeneralt.
UUG | UCG _| UAG Stop UGG Trp |G
Cuu] CCU | CAUT  CGUT U
s
cuc ccc CAC | = cGC C
c Leu Pro - Arg
CUA CCA CAAT .~ CGA A
cue] cca] cael cee] |a[5| A genetikai kod kozel
AUUT  ACUT]  AAUT]  AGUT_  |U univerzalis
Asn Ser
| AUC [lle  AcC AAC | AGC | |c
Thr - -
AUA | ACA AAA AGA A
Lys Arg
AUG Yoot ACG AAG _ AGG | G
GUU ] GCU]  GAUT GeUT (U
s
o |auc GCC Gac | ' aac o |
Val Al -
GUA | = GCA | " GAA oy GCA Y 1A
GUG | GCG| GAG] GGG| |G
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u Cc A G
Uuu| Ucu | UAU UGU u
Phe Tyr Cys
y |UYc ucc . UAC UGC c
- er
UUAT ~ UCA UAA Stop UGA Stop|A
UuG | UCG _ UAG Stop UGG Trp |G
CuU | ccu CAU_H. CGU | u
s
cuc cce cAc | = cac c
c Leu Pro - Arg
CUA CCA CAA Gin CGA A
CUG | CCG | CAG | CGG | G
AUUT ACU ] AAU ] AGU | u
Asn Ser
A|AUC [lle  ACC AAC | AGC | c
Thr = =
AUA | ACA AAA AGA A
Lys Arg
AUG Moo ACG | AAG | AGG | G
GUU ]| GCU | GAU‘A GGU | u
-1
oleve| ~acc|  eac P &ac o |
GUA | GCA |7 GAAT. = GGA Yla
GUG | GCG | GAG | GGG | G
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First letter

C

UCU ]
UCC
UCA
UCG )

CCU )
CCC
CCA
CCG |

ACU ]
ACC
ACA
ACG |

GCU ]
GCC
GCA

Second letter

L Ser

> Pro

> Thr

» Ala

GCG

A G

UAU} uGuU }

uac ] ™" ugc JOS
UAA Stop UGA Trp
UAG Stop UGG Trp

CAU]. . CGU

cac ™ cae

CAA ] cGA [A9
cacJC"  caa

AAU ] AGU

AAC --Asn AGC }Ser
AAA AGA Stop
AAG [LYS  AGG Stop
GAU GGU
GAC}ASp Gac | o
GAA cen [
GAG}GIu GGG

Mitokondrium: Egyedi kod, amely torzsenként is valtozhat.
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A fehérje szintézis 3 f0 részre bonthato: iniciacio, elongacio és

terminacio.

A folyamat elott a prekurzorok aktivacioja sziikséges!

A riboszoma és a tRNS szerkezete és funkcioja

A riboszéma egy koplex szupramolekularls egység: ~ 65% rRNS,

~35% fehérje.

Bakterialis riboszoma: 30S
(Svedberg egység) és 50S
alegysegek,

funkcionalod riboszoma: 708S.
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MW 4,200, 000
60S 408
MW 2/ 5°° °°° MW 1,400,000
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120 160
nucleotides nucleotides : 909
nucleotides
4700
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A Kkét alegység egy arkot formal a mMRNS részére.

70S 80S

MW 2,500, 000 MW 4,200,000

50S 60S / \ 40S

W

Mw 1 5oo 000 Mw 900,000 Mw z,soo\ooo\ MW 1,400,000
55 ,RNA 235 rRNA 165 rRNA 5SrRNA | 28SrRNA  5.8S rRNA 18S rRNA
o —— = =
120 120 160 1900
nucleotides 2900 1540 nucleotides nucleotides leotid
nucleotides nucleotides nucleotides
4700
nucleotides
34 proteins 21 proteins ~49 proteins ~33 proteins
PROCARYOTIC RIBOSOME EUCARYOTIC RIBOSOME

Az cukaridta riboszoma nagyobb, komplexebb,
Funkcionalis riboszoma: 80S

Nagy alegység: 60S

Kis alegyseg: 405



Transzfer RNS

tRNS: adapter a nukleinsav és peptid nyelvek forditasa soran

Minden aminosavhoz legalabb egy (kiilon)fele tRNS taldlhato a
sejtekben ¥
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A transzlacio lépései
Nulladik 1épés: prekurzor aktivalas

Az aminosavak aktivalasa

Mg:""'
amino acid + tRNA + ATP — aminoacyl — tRNA + AMP + PP,

A citoszolban zajlik.

Aminoacil-tRNS szintetazok: minden aminosavra specifikus enzim
1étezik.

3" end of tRNA |
on Pirofoszfat hidrolizis:
D—E—+—R Energia biztositasa,
. o irreverzibilis
g‘t'c:uupl
5{;; Amino acid
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Az aminoacil-tRNS szintetaz, mind a tRNS-re, mind az
aminosavra igen specifikus

amino acid

H H H
(tryptophan) < | o | 0 |0
HzN = —C\ HzN s C high.energy HzN L & —C\
I - tRNA _ l 2~ bond | 0
| Cle (tRNA'™) CIHz C|H2
C C C
gw gw: gw:
N v H N v’ H N 7’ H
H H H
m - +2P,
P linkage of amino acid tRNA binds to : ;ase-pairing
tRNA synthetase to tRNA its codon in RNA

(tryptophanyl
tRNA synthetase)
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" 1— initiator tRNA

small ribosomal
subunit with
initiator tRNA
bound
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Iniciacio

#= A bakterialis iniciacios komplex kialakuldsahoz sziikség van:

1. 30S riboszomalis alegység, 2. MRNS,
3. iniciacios fMet-tRNS, 4. 3 iniciacios faktorra
5. GTP, 50S riboszémalis alegység, 6. Mg+

= 00!
@  Shine-Dalgarno szekvencia:

hn,",,‘om Purin gazdag regio a start

tRNA BINDS
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Elongacio

Az elongaciohoz bakterialis seitekben sziiks€g van:

1. Iniciacios komplex, 2. ke |
aminoacil-tRNS-ek, 3. 3 s implad N )

5 AMHMII k ¥

elongacios faktor, 4. GTP. ion \ P 1\ 2 ) e
308 Imol ]_D 5IAA2
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2. A peptid kotés kialakulasa: az A helyen levé aminosav o-amino
csoportja peptidkotést alakot a P helyen talalhaté aminosav karboxil

csoportjaval.

3. Transzlokacio: a
riboszéma egy kodonnyit a
MRNS 3’ vege fele mozdul
el. EF-G faktor és GTP

hidrolizise

mRINA 5




Terminacio

A terminacid a harom terminacios kodon
altal jelolt: UAA, UAG, UGA

A terminaciés faktorok (RF-1, -2, -3)
részt vesznek:

A terminalis peptidil-tRNA kotés
hidrolizisében

* A szabad polipeptidlanc
felszabaditasaban és az utolso P
helyrol torténo tavozasaban

*A riboszomalis alegységek
dissociaciojaban
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A peptid kotés kialakulasanak energetikai hattere

1. Minden egyes aminoacil-tRNS
kialakulasa két nagy energiaja foszfat Ez legalabb 122
csoport energiajat igényli kJ/mol (4x30,5
2. Az elongacio6 két GTP—GDP+P; kJ/mol)
hidrolizisével jar. — foszfidiészer kotési
3. Egy tovbabbi ATP hasznalodik fel energia
minden egyes alkalommal, ha egy nem peptidkotésenként
megfelel0 aminosavat hidrolizal az
aminoacil-tRNS szintetaz.



Poliszoma

Egy riboszéma 80 bp-nyi helyet foglal el. 10-100 riboszéma is
olvashat egy mMRNS-t meggyorsitando a szintézist.

messenger RNA
(mRNA)

elF4E

stop start
codon codon

poly-A-binding
protein

polypeptide kg \Jé \’\é

chain l I

(R) (B)



Folding és poszttranszlacios médositasok

A folyamatok soran a nascens fehérjelanc felveszi biologiailag
aktiv szerkezeteét

e amino- ¢és karboxi-terminalist érintd modosulasok
* szignal szekvenciak levegddasa

» egyedi aminosavak modusulasai

* szénhidrat oldallancok kapcsolodasa

* 1zoprenilacio

» prosztetikus csoportok beépiilése

» proteolitikus folyamatok

» diszulfid kotések kialakulasa

A feheérjeszintézis szamos toxin €s antibiotikum célpontja.
Az antibiotikumok a prokariota és az eukariota transzlacio kozotti
kiulonbségeket hasznaljak ki.



SMALL RTBOSOMAL SUBUNIT




