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Niemal do konca lat 60—-tych ubiegtego wieku nie byto
bezposredniego dowodu na to, ze geny koduja biatka

DNA istranscribedto RNA  istranslatedto  PROTEIN

b [\JAAAM — Q

During replication, DNA is copied to DNA




Informacja genetyczna zawarta w sekwencji nukleotydéw kwasu nukleinowego (DN
ulega ttumaczeniu na sekwencje — kolejno$¢ aminokwasow w biatkach
W procesie biosyntezy bialek

Kod genetyczny - regula wg ktorej informacja zawarta w kwasach nuklei.
jest ttumaczona na aminokwasy



http://pl.wikipedia.org/wiki/Informacja_genetyczna

Kod genetyczny

NIEZACHODZACY
TROJKOWY
KOLINEARNY
JEDNOZNACZNY
UNIWERSALNY
ZDEGENEROWANY




Jak DNA koduje biatka?

1. lle liter ma kod genetyczny?

ATGGATGGCTTTTAT. . . » Met Asp Gly Phe Tyr ...
kod: liter: kombinacii:
4 jedynkowy 1 4 20

dwojkowy 2 4°=16
trojkowy 3 43=64
czworkowy 4 44=256

aminokwasow

nukleotydy




Trojkowy




Jak DNA koduje biatka?

3. Czy kod genetyczny jest zachodzacy?

GTCACCCATGGAGGTATCT
|

1




James Neel

Neel

Badania nad anemiga sierpowata

Analiza rodzin dotknietych choroba

Dziedziczenie pojedynczej cechy, uszkodzenie czerwonych
krwinek

Badania biochemiczne wykazaly, ze biochemiczna zmiana jest
przyczyna fenotypowo zmienionych czerwonych krwinek




Linus Pauling

Przeprowadzil analize hemoglobiny i1zolowanej z czerwonyc
zdrowych os6b 1 chorych na anemie sierpowata

Zademonstrowat powigzanie mutacji w genach ze zmianami biochemicznymi polipe:

Nagroda Nobl:



Vernon Ingram

W 1956 roku scharakteryzowat pojedynczg zmiane aminokwasowg w
hemoglobinie

ludzi chorych na anemie sierpowata. Wykazat, ze nastapita zamiana kwasu
glutaminowego na waline.

Wykazat, ze zmiana pojedynczego nukleotydu w genie kodujacym hemoglobine
powoduje zmiane pojedynczego aminokwasu

Jes$li mutacja pojedynczego nukleotydu zmienia pojedyncze biatko to kod genetyczny
musi by¢ odczytywany w sposéb NIEZACHODZACY.

Ingram, V.M. (1956). "A Specific Chemical Difference between Globins of Normal and Sickle-cell Anemia Hemoglobins". Nature 178 (4537): 792—794.
Ingram,, V.M. (1957). "Gene Mutations in Human Hemoglobin: The Chemical Difference between Normal and Sickle Hemoglobin". Nature 180 (4581): 326—328.



Jak DNA koduje biatka?

GTCACCCATGGAGGTATCT

*Jesli bytby zachodzacy- po danym

kodonie (np. GTC) mogg wystapic

tylko cztery inne kodony (TCA,

2 TCT, TCG, TCC)

L | *0obok jednego aminokwasu moga
3 wystapi€ tylko cztery inne

4 Jest niezachodzacy - po danym
kodonie moze wystgpi¢ dowolny
Inny kodon




Charles Yanofsky

‘ ‘ ‘ ‘ \/ ‘ ‘ ‘ Charles Yanofsky

169 58 78 197 46 23 223 497 179
Stanford University
Ser Glu Ala Gly Gly Thr Leu Tyr
Voo v y N Y v oo J
Leu Asp Cys Val Glu Asp lle Arg Cys

Badal mutacje w genie syntetazy tryptofanu
Analizowal biochemicznie zmutowane biatka

Ustalil, ze porzadek zmian aminokwasowych kazdego mutanta odpowiada lokalizacji
zmian w genie kodujacym badane biatko

Sekwencja informacji zawarte] w genie 1 kodowanym biatku jest KOLINEA




THE COMPLETE AMINO ACID SEQUENCE OF THE
TRYPTOPHAN SYNTHETASE A PROTEIN (a SUBUNIT) AND ITS

COLINEAR RELATIONSHIP WITH THE GENETIC
MAP OF THE A GENE*

By CHaArLES YANOFsKY, GABRIEL R. DraprEAU,T Joun R. GuesrT,t
AND Bruck C. CArLTONT

DEPARTMENT OF BIOLOGICAL SCIENCES, STANFORD UNIVERSITY

Communicaled December 19, 1966

298 GENETICS: YANOFSKY ET AL. Proc. N. A. S.
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F1a. 2.—Genetic map of the A gene and the corresponding amino acid changes in the A pro-
tein. The positions of these changes in the amino acid sequence are also indicated. Mutants
A3 and A33, and their amino acid replacements, will be described in detail elsewhere.!?




Jak z DNA odkodowywana jest informacja?




Marshall Warren Nirenberg
Heinrich Matthaei

1. Ekstrakt komérkowy E.coli + a.a*x — biatka *
2. Ekstrakt komorkowy E.coli + czas + potem a.a*x - X

3. Ekstrakt komorkowy E.coli + czas + potem a.a* + RNA E.coli — biatka *

RNA programuje synteze biatka




Badanie znaczenia kodu genetycznego

Heinrich Matthaei

Ekstrakt komorkowy E.coli + czas + polyU + 16 a.a* - biatka *

tyrozynax* fenyloalanina *
polyA 60 cpm 50 cpm
Cpm — counts per minute
poly C 45 cpm 38 cpm
polyU 70 cpm 38100 cpm

WYNIK polyU - fenyloalanina
1961
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Kopia strony z zeszytu laboratoryjnego Heinricha Matthaei’sa z opisem warunkoéw eksperymentu
z poli(U) wykonanego 27 maja 1961 roku o 3 rano w the National Institutes of Health w
Washington DC Eksperyment prowadzit do wniosku, ze sekwencja UUU koduje fenyloalaning
podczas syntezy biatka na rybosomie (udostepnione przez Heinrich Matthaei, Gottingen)




Odyseja 1961: 52 lata kodu genetycznego

NAUKA 3/2011  77-88
MARTA M. GABRYELSKA, JAN BARCISZEWSKI
Odyseja 1961: 50 lat kodu genetycznego
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Genes and DNA: meet the first man to read the book of
life

Heinrich Matthaei cracked the DNA code - only to be written out of history. Matthew
Cobb investigates .
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Dynamic duo: Heinrich Matthaei (left) and Marshall Nirenberg w or)ed closet) on breakmg the
DNA code - but the latter enjoyed the limelight. F ENCE PHOTO LIBRAF In Science News




Badanie znaczenia kodu genetycznego

Marshall Warren Nirenberg

WENDELL MEREDITH STANLEY

Wirusa TMV wyizolowano i oczyszczono w 1930

1935 Wendell Stanley wyodrebnit i otrzymat go w postaci krystalicznej.
Heinz Frankal-Conrat

Genom wirusa mozaiki tytoniu — to jednoniciowy RNA
Posiadali wiele mutantéw wirusa

Probowali przeprowadzié¢ translacje posiadanych mutantow

1946 Nobel Laureate in Chemistry
for the preparation of enzymes and virus proteins in a pure form.


http://pl.wikipedia.org/wiki/1930
http://pl.wikipedia.org/wiki/1935
http://pl.wikipedia.org/wiki/Wendell_Meredith_Stanley
http://pl.wikipedia.org/wiki/Cia%C5%82o_krystaliczne

Badanie znaczenia kodu genetycznego

Marshall Warren Nirenberg

WENDELL MEREDITH STANLEY

Heinz Frankal-Conrat
Genom wirusa mozaiki tytoniu — to jednoniciowy RNA
Posiadali wiele mutantéw wirusa
Probowali przeprowadzi¢ translacje posiadanych mutantow

BRAK SUKCESU!!!

Pojedyncza ni¢ RNA — niekodujaca
1961

1946 Nobel Laureate in Chemistry
for the preparation of enzymes and virus proteins in a pure form.



M.N. Nirenberg i Philip Leder
1964

Wyjasnili znaczenie trojek nukleotydowych

Poznano znaczenie kodu genetycznego

American biochemist and geneticist. He shared a Nobel Prize in Physiology or Medicine in 1968 with Har Gobind Khorana and Robert W. Holley
for "breaking the genetic code" and describing how it operates in protein synthesis.



http://en.wikipedia.org/wiki/United_States
http://en.wikipedia.org/wiki/Biochemist
http://en.wikipedia.org/wiki/Genetics
http://en.wikipedia.org/wiki/Nobel_Prize_in_Physiology_or_Medicine
http://en.wikipedia.org/wiki/Har_Gobind_Khorana
http://en.wikipedia.org/wiki/Robert_W._Holley
http://en.wikipedia.org/wiki/Genetic_code

Sekwencja nukleotydow mRNA moze byé¢ odczytywana na trzy sposoby
w trzech ramkach odczytu

FrT I T T T T T T T T T I T T I I T I T T
GUCAUGUUUAGCGCAAUCAGGAAG UGU

¥Yal Met Phe Ser Ala Ile Arg Lys Cys

T 1T I T T T 1T T 1 T T T T T T T T T T T T T T T T 1]
GUCAUGUUUAGCGCAAUCAGGAAGUGU

ser Cys Leu Ala Gln Ser Gly 3Ser

FTT I T T T T T T T T T T T T T T T T T
GUCAUGUUUAGCGCAAUCAGGAAG UGU

His Val Stop Arg Asn Gln Glu Val

Skad wiemy, kiedy jedno ,,.stowo” zaczyna sie, a kiedy konczy ?

Jak kod jest odczytywany w nienaktadajacy sie sposob?

http://www.uic.edu/classes/phar/phar331/lecture3/



64 kodony
61 — kodony kodujace biatka

3 — kodony niekodujace (kodony stop, typu nons
UAG, UAA, UGA

20 aminokwasow

ZDEGENEROWANY




Kod genetyczny jest zdegenerowany

jeden aminokwas moze by¢ kodowany przez wigcej niz jeden kodon.
rozne kodony (réznigce si¢ na ogoét tylko trzecim nukleotydem) moga
kodowac ten sam aminokwas, tzn. prawie wszystkie aminokwasy
moga by¢ zakodowane na kilka sposobow (dzieki temu cz¢$¢ zmian
Informacji genetycznej w wyniku mutacji nie znajduje swojego
odbicia w sekwencji aminokwasow)

AGA UUA AGC

AGG UuG AGU
GCA CGA GGA CUA CCA UCA ACA GUA
GCC CGC GGC AUA CUC CCC UCC ACC GUC UAA
GCG CGG GAC AAC UGC GAA CAA GGG CAC AUC CUG AAA UUC CCG UCG ACG UAC GUG UAG
GCU CGU GAU AAU UGU GAG CAG GGU CAU AUU CUU AAG AUG UUU CCU UCU ACU UGG UAU GuU UGA
Ala Arg Asp Asn Cys Glu GIn Gly His lle Leu Lys Met Phe Pro Ser Thr Trp Tyr Val stop
A R D N C E Q G H [ L K M F P S T w Y Vv

Figure 6-50 Molecular Biology of the Cell 5/e (© Garland Science 2008)




A <TUNEAST CONSULT

ELEEYIER

Second Position
U C A G
Uuu } ucu UAU } UGU } U
u| e Ene uce | uac SV ucc S5 | ¢
UUA }_Leu UCA ® UAA }Stop @UGA Stop | A
UUG UCG ® uAG uecG Tp |G
= -
T cuu ccu CAU }His CGU u =
S o cuc {, . ccC \ oo CAC CGC |, ¢ 3
o CUA CCA CAA }Gm ca ("% A =
p= CUG CCG CAG CGG G &
o =
et (]
@ AUU ACU AAU AGU u =
g N }Ile ACC | 1y AAC }As” AGC }Se' c @
% AUA ACA AAA }L . AGA } o A 9
i ® AUG  Met ACG AAG S Y rac S e 2
GUU GCU GAU } Asp GGU U
GUC e GAC GGC c
G gua (V@ Ggoca (Al GAA } & aGa ([GY | A
GUG GCG GAG \ GGG G
@ = Chain-terminating codon
@ = Initiation codon
© Elsevier. Pollard et al: Cell Biology 2e - www.studentconsult.com

Figure 17-1 THE GENETIC CODE. The location of the nucleotide in first, second, and third position defines the amino acid encrypted by the code.

Downloaded from: StudentConsult (on 7 January 2013 02:06 PM)

© 2005 Elsevier



Kod jest uniwersalny




Uniwersalnos¢ kodu genetycznego

. . AGA = T TRl
Kod genetyczny jest uniwersalny insects
. . y . , Molluscs
eznakomita wiekszos¢ organizmow ma ten el ety
AAA = Asn
sam kod genetyczny
, . AUA = Met Platyhelminths
*sg pewne drobne odstepstwa, gtdwnie w ahedln e
genomie mitochondrialnym s Aon = et
CUN = Thr Plants
Universal
code

Kodon Najczestsze znaczenie Alternatywne znaczenie Organellum lub organizm

AGA Arg Stop, Ser Niektére zwierzece

AGG mitochondria

AUA lle Met Mitochondria

CGG Arg Trp Roslinne mitochondria

CUN Leu Thr Drozdzowe mitochondria

AUU lle Start ; Niektére prokarioty

GUG Val

UuG Leu

UAA Stop Glu Niektére pierwotniaki

UAG

UGA Stop Trp Mitochondria, mikoplazmy




Wykorzystanie kodonow

RoOzne organizmy preferujg rozne kodony
eznaczenie przy przenoszeniu genow migdzy organizmami
«zastosowanie do odgadywania gdzie sg geny

B 05, & Human o 0 -
1 m Mammals (no human) Arginine (R) 57 Leucine (L)
0.4- 0.4
e U9 - 0.84
=
3 Q
5 0.2 2 0.2-
o
- o
0.1 0.1-
0- 0

CGA CGC CGG CGT AGA AGG CTA CTC CTG CTT TTA T'II'G




Kod genetyczny

TROJKOWY - trzy lezace obok siebie nukleotydy tworza podstawowa jednostke informacyjna
(triplet, inaczej kodon).
BEZPRZECINKOWY- kazdy nukleotyd w obrebie sekwencji kodujgcych wchodzi w sktad
jakiegos kodonu, wiec pomiedzy kodonami nie ma zasad bez znaczenia dla translacji.
NIEZACHODZACY - kodony nie zachodzg na siebie. Kazdy nukleotyd wchodzi w sktad tylko
jednego kodonu, np. w sekwencji "AAGAAA" pierwsze trzy zasady ("AAG") kodujg jeden
aminokwas, a nastepny kodon zaczyna sie dopiero od 4. zasady, nie wczesnie;.

KOLINEARNY - kolejnos¢ utozenia aminokwaséw w biatku jest wiernym odzwierciedleniem
utozenia odpowiednich kodondw mRNA.

JEDNOZNACZNY - danej trojce nukleotydéw w DNA lub RNA odpowiada zawsze tylko

jeden aminokwas.

ZDEGENEROWANY - jeden aminokwas moze by¢ kodowany przez wiecej niz jeden kodon.
Rozne kodony (réznigce sie na ogot tylko trzecim nukleotydem) mogg kodowac ten sam
aminokwas, tzn. prawie wszystkie aminokwasy moga by¢ zakodowane na kilka sposobdw.
Dzieki temu czes¢ zmian informacji genetycznej w wyniku mutacji nie znajduje swojego odbicia
w sekwencji aminokwasow.

UNIWERSALNY - powyizsze zasady sg przestrzegane dos¢ doktadnie przez uktady biosyntezy
biatek u wszystkich organizmoéw, jakkolwiek zdarzajg sie niewielkie odstepstwa od tej reguty.




Biatka odgrywaja kluczowa role w wiekszoéci proces6w zachodzacych w komoérce,
Wykonuja niezliczong liczbe zadan, a informacja o sekwencji biatek zakodowana jest

Co wiemy na temat ekspresji biatek?

Biatlka sg syntetyzowane z mRNA w procesie,
ktory jest konserwowany ewolucyjnie

Translacja przeprowadzana jest na Rybosomach, kod zawarty w nr
odczytywany jest przez czasteczki tRNA, ktore transportujg aminc
do miejsca syntezy biatek




Translacja w komorce eukariotycznej jest
rozdzielona od transkrypcji w przestrzeni 1 w
czasle

{A} EUCARYOTES (8) PROCARYOTES

cytoplasm '
nucleus I TRANSCRIPTION
introns exons
DNA L ‘ TRANSLATION
* | W -:l— protein

transcription unit
. NS5 lTRANSCRIPTION
primary RNA transcript
| Sm— N N
5’ CAPPING
RNA SPLICING

RNA cap 3' POLYADENYLATION

k 4
mRNA_AMA

EXPORT

lmmsu‘nou
protein =)




W komorkach eukariotycznych pierwotny transkrypt ,,dojrzewa” w jadrze komérkow
Dojrzala czasteczka mRNA transportowana do cytoplazmy zawiera 5’ cap i ogon poly

DNA
transcription ¥ mary tamscrn
5 capping ¥
2 @
2 polyadenylation +
C &= ’ / AAAAAAAAA
splicing ; ’ R

*— T AAAAAAAAA

o— (]

(% i g % AAAAAAAAA

translation

cytoplasm




OD RNA do Biatka

Transferowe RNA (tRNA) sa czasteczkami adaptorowymi,
ktore ttumacza jezyk nukleotyddéw na jezyk aminokwasow

attached amino
acid (Phe)

M
M
anticodon
% loop

anticodon a clover leaf

(A)

5' GCGGAUUUAGCUCAGDDGGGAGAGCGCCAGACUGAAYAYCUGGAGGUCCUGUGT¥CGAUCCACAGAAUUCGCACEA 3’

(D) anticodon
Figure 6-52 Molecular Biology of the Cell 5/e (© Garland Science 2008)

Syntetazy aminoacyl-tRNA dotaczaja specyficznie
aminokwasy do tRNA kosztem ATP




(// Aminoacyl tRNA

synthetase*
ynines Amino acid

Y
Enzyme

* Syntetazy

aminoacyl- l
tRINA Am‘"fféylgdeylic cid
dotaczaja | P
specyficznie
aminokwasy
do tRNA
kosztem ATP ?
F
@ @

Charged tRNA




Amino-acyl AMP Potential binding sites Class | aa linkage
0 P
’HBN— "'C\ ‘H
E Q Class | SNNP"C\’O
0-P-0- . ‘ HO H
H 8 Ad ) - ! \QM \ HO\'&AG
- \e 0% \ o
HO" "OH -~ Cyt-0-p-0-CH: -~ Cyt-0-p-0-CH:
T L i
Symhftase -
y P
synthetase Synthetase+aa-AMP tANAsynthetase+aa-AMP tRNA=2
© Elsevier. Pollard et al: Cell Biology 2e - www.studentconsult.com

Charging a tRNA with its correct amino acid. tRNA synthetases (shown schematically and as a space-filling atomic
model in purple) provide a docking platform for a specific amino acid and its cognate tRNA (shown in orange as a
schematic model and as a ribbon model bound to a synthetase). The amino acid is first activated by reaction with ATP.
The carboxyl group of the amino acid is coupled to the &alpha;-phosphate of AMP with the release of pyrophosphate.
The synthetase then transfers the amino acid from the aminoacyl AMP (aa-AMP) to a high-energy ester bond (red disk)
with either the 2' (illustrated here) or 3' hydroxyl of the adenine at the 3' end of the tRNA. (PDB file: 1QTQ.)

Downloaded from: StudentConsult (on 7 January 2013 02:06 PM)
© 2005 Elsevier



* RYBOSOMY

— zbudowane sg z biatek rybosomalnych i
rybosomalnego RNA(rRNA)

— maja duzg i mata podjednostke

— rola rRNA zwigzana jest z katalizowaniem reakcji
t rans I d Cj I s (23:‘?588333!0:::::1 ns)

aa,+ tRNA
arriving

@ site of
Aminoglycoside
Binding

30S Ribosome

(16S+ 21 Proteins) Movement of
(g the ribosome ] . .
http://image.wistatutor.com/content/feed/u2044/ribosomes%20%20

aa, aa, function.jpg

[ S——
Codon Codon




Prokaryotes

Eukaryotes
Monosome 70S (2.5 x 10° Da)

Monosome 80S (4.2 x 10° Da)

Large subunit Small subunit Large subunit ‘Small subunit
50S 1.6 x 105  30S 0.9 x 10| 60S 2.8 x 106  40S 1.4 x 10°
Da ‘ Da Da Da
23S rRNA 16S rRNA 28S rRNA 18S rRNA
(2904 nucleotides) (1541 nucleotides) (4718 nucleotides) (1874 nucleotides)
+ + + +
31 proteins 21 proteins 49 proteins 33 proteins
A = + e
e S e
nucleotides) nucleotides)




OD RNA do Biatka

Rybosomy katalizujg 1aczenie sie aminokwas6w w aficuch

polipeptydowy

Dopasowanie kodonu i
antykodonu tRNA - mala
podjednostka

Kataliza wiazania peptydowego
— duza podjednostka

A. Prokaryotic ribosome

B

B. Eukaryotic ribosome

-

p , " 80s )
308‘ )SOS 408‘ 60S
#@ss =53
® & 2585
16S 18S By
23S .y, 28S
., Y e “ ..'o :.a S
R R I R R0
21 proteins 32.pro;eins 3 Brz)téins 49.pr.oteins
c t‘ S ‘ﬁ =D D = P, (e :-c
WJCS L / JV/
W\i,,,,./.;_:(_j‘;‘_‘}(,‘ —_— c:\;\\(f‘ e ——
Iy <2 o
| 1
o= =0 by T

@© Elsevier. Pollard et al: Cell Biology 2e - www.studentconsult.com




OD RNA do Biatka

Rozpoznanie kodonu przez antykodon (w tRNA) na postawie
laczenie sie komplementarnych zasad

amino acid
(tryptophan) ~_ | o H 6 H "
HzN —C—C\ HzN _C —C\ high_energy HzN —C—C\
l o tRNA | Q2 ~bond | 0
Cle (tRNA'™P) CIHz CIHz
C C C
2 e @lclH
N~ N~ N~
H A N
’ r
/ linkage of amino acid fRNA binc!s to 3 sbase-pairin g
tRNA synthetase to tRNA its codon in RNA 5 Y
(tryptophanyl
tRNA synthetase)

Figure 6-58 Molecular Biology of the Cell 5/e (© Garland Science 2008)




OD RNA do Biatka

 Translacja
 Miejsca:
E - exit
P - peptydylov®
A - akceptoron

P

large subunit small subunit

(B)

A-site

large
ribosomal
-~ subunit

small
ribosomal
subunit

mRNA-
(D) binding site

Figure 6-64 Molecular Biology of the Cell 5/e (© Garland Science 2008)

Rybosom jest rybozymem




Inicjacja translacji ETAP 1

small ibosomal
subunit

i cytoplasm

translation
initiation AUG
factors AAAAAAA

http://www.uic.edu/classes/phar/phar331/lecture3/



Inicjacja translacji ETAP 2

small ibosomal cytoplasm
subunit

AAAAAAAA




Inicjacja translacji ETAP 2

cytoplasm

small ibosomal
subunit

AAAAAAAA

large ribosomal
subunit




U eukariontéw pierwszy kodon AUG wyznacza ramke

2’ Met Arg Ser Val GIn lle Thr Leu lle Gin His Glu
.GUACCCUGAUAAUGACGUCGGUﬂCAGAUUACGUUGﬂUACAGCAUGAAAA




OD RNA do Biatka

. — grolwing polypeptide chain | gﬁﬁi
Translacja | - —

) _tRNA

E - eXit outgoing
P - peptydylowe tRNA
A - akceptorowe %

Figure 6-66 Molecular Biology of the Cell 5/e (© Garland Science 2008)

Rybosom jest rybozymem




Terminacja translacji




Terminacja translacji




Biatka opiekuncze

AAACUUAG o ia

chaperone




OD RNA do Biatka

Poczatek translacji

Inicjatorowy tRNA-Met rozpoznaje kodon AUG- udzial czynnik6w inicjujacych

Eukarionty — mata podjednostka ze zwiazanym Met—tRNA (w miejscu P)
skanuje mRNA w poszukiwaniu kodonu AUG; nastepnie przytacza sie duza
podjednostka

Prokarionty: sekwencja wigzania si¢ rybosomu przed AUG. Wiele miejsc na
jednym policistronowym
Koniec Translacji

Kodony stop nie sa rozpoznawane przez tRNA. W miejsce A wchodza czynniki
uwalniajace (release factors), wymuszajace reakcje przeniesienia tancucha
peptydowego na czasteczke Wody
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The Nobel Prize in Chemistry 2009: Venkatraman
Ramakrishnan, Thomas A. Steitz and Ada E. Yonath

"for studies of the structure and function of the
ribosome”.




