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Synteza biatka wymaga przettumaczenia sekwencji
nukleotydowe] na sekwencje aminokwasowg

 MRNA jest czytane
* w kierunku 5"-do-3’
., po jednym kodonie”
e ,,odpowiadajqce biatko syntetyzowane jest w kierunku N-C

*Biatka syntetyzowane sg przez sukcesywne przytaczanie aminokwasow do konca
karboksylowego rosngcego tancucha polipeptydowego

»
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Stage

Essential components

1. Activation of amino acids

2. Initiation

3. Elongation

4. Termination and ribosome
recycling

5. Folding and posttranslational

20 amino acids

20 aminoacyl-tRNA synthetases
32 or more tRNAs

ATP

M92+

mRNA

N-Formylmethionyl-tRNAfMet
Initiation codon in mRNA (AUG)

30S ribosomal subunit

50S ribosomal subunit

Initiation factors (IF-1, IF-2, IF-3)

GTP

M92+

Functional 70S ribosome (initiation complex)
Aminoacyl-tRNAs specified by codons
Elongation factors (EF-Tu, EF-Ts, EF-G)
GTP

M92+

Termination codon in mRNA

Release factors (RF-1, RF-2, RF-3, RRF)
EF-G

IF-3

Specific enzymes, cofactors, and other components

processing for removal of initiating residues and signal
sequences, additional proteolytic processing,
modification of terminal residues, and attachment
of acetyl, phosphoryl, methyl, carboxyl,
carbohydrate, or prosthetic groups
Table 27-5

Lehninger Principles of Biochemistry, Fifth Edition

© 2008 W.H.Freeman and Company



Aktywacja aminokwasu

Aminokwasy nie posiadajg powinowactwa do mRNA

tRNA — czgsteczka adaptorowa niezbedna do odczytywania sekwencji biatka
na podstawie matrycy mRNA

tRNA GV tRNA G2 - izoakceptorowe tRNA rozpoznajgce glicyne



Robert W. Holley,
1922-1993

Unnumbered 27 p1080
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{RNA rami¢ CCA ‘¢ amino acid

 Single chain contains 74-95 ribonucleotides
— Many unusual bases

* 5’end phosphorylated, usually pG
« 3’end always CCA. Activated amino acid kel Ly
attached to 3’- OH of terminal adenosine

* About half of nucleotides in tRNA are base-

paired to form double helices

-5 groups of bases not base-paired i . Extra arm

the 3" CCA terminal region Contains T
* the TyC loop two or three ariable in size,
e the extra arm D residues not present in
« the D arm at different all tRNAs
* the anticodon loop positions Py
7 py Anticodon

loop has 7 bases

— 5’-pyrimidine-U-X-Y-Z-modified purine variable

base

arm
Wobble S2a77®
position 5,| |3,

Anticodon

Figure 27-17 Ramie antykodonowe
Lehninger Principles of Biochemistry, Fifth Edition
A NNO W 1 Craarman and CAmMmans?



Nietypowe zasady w tRNA

ribose

ribose ribose 5 °
Inosine

5-Methylcytidine Dihydrouridine e
(mC) UHy) o= R
[ @nnnng F,Lﬂ

G* Trad S
Ga s W
Contains —eup Extraarm
two or three Variable in size,
D residues not presentin
at different all tRNAs
positions Dy
"? ~ |py Anticodon
j - arm
Wobblev
position | |3,
Anticodon
Figure 27-17
Lehninger Principles of Biochemistry, Fifth Edition
© 2008 W.H. Freeman and Company



Inozyna — nukleozyd purynowy zawierajacy
4 | hipoksantyne jako zasad¢ azotowa.
== Stanowi prekursor w biosyntezie AMP i GMP. Powstaje

CH,OH N N
O jako metabolit posredni w rozkladzie adenozyny

OH OH

DIETETYCZNY SRODEK SPOZYWCZY DLA SPORTOWCOW | 0SOB
0 WZMOZONYM WYSIKU FIZYCZNYM

Inozyna to substancja zbudowana z hypoksantyny i rybozy. Jest znakomitym suplementem
energetycznym majacym ogromny wptyw na jako$c wysitku fizycznego. Inozyna jest
prekursorem ATP, ktdre jest podstawowym Zrédtem energii w organizmie. Wzrost poziomu
ATP powoduje mozliwo$¢ wykonania dtuzszego wysitku i na wyzszym poziomie treningowym
Inozyna powoduje wytworzenie natychmiastowe] energii co jest szczegdlnie przydatne w
sportach sitowych, wytrzymatosciowych lub szybkosciowych.

Inozyna Vitalmax charakteryzuje sie najwyzsza jakoscia i czystoscia komponentow.

Badana na II poziomie badan klinicznych w stwardnieniu rozsianym (MS) i chorobie Parkinsona.



Struktura drozdzowego tRNAPhe

Dwuniciowe obszary tRNA przyjmuja
strukture przypominajaca
TyC arm R matg i duzg bruzde helisy DNA

D arm ‘ ,
(residues | 20

Wiekszos¢ zasad

10-25) _
jest sparowana
- co stabilizuje
strukture 3-rzedowg
Anticodon

arm
Anticodon

(a)

Wielko$¢ 80 A — wymagana, poniewaz centrum dekodujgce matej podjednostki rybosomu
i transferaza peptydylowa sg o tyle odlegte od siebie w rybosomie

Wielko$¢ 20-25 A — pozwala na zwigzanie dwdch czgsteczek tRNA w centrum dekodujgcym rybosomu



tRNA — adaptorowe czqsteczkl

3
A
€ Amino acid
c arm
i i “uncharged” tRNA
T\}C arm
D arm
Pn
‘ W I | || i
‘.0 - e
Contains i S 57 position of anticodon

= not presentin

all (RNAs canbe G,A,U,Corl

at different
positions

Uy Pu Anticodon

Wobble »w e mRNA 5* o
position | ‘:7 g
Anticodan
D = dihydrouridine (common in tRNAs) C A TF G 1
TyC = invariant ribothymidine, pseudouridine, cytodine % = = = =
G U A & A
G U U
C

»Hipoteza wahadta” (ang. wobble hypothesis)

I e N —

3 5 |
How the Waobble Base of the Anticodon Determines the Number of
Codons a tRNA Can Recognize* ‘ kOd Ony
A;;u;w:n 1. Ona codon recegnized: ! AU_U Il
UAG Anticodon (3) X-Y-6(5) (3) K-Y-A (3} €
—AUC— Codon (5% Y-X-B (3)) (5) Y=X-U (3") AUC Il‘E
1123 2. Two codons recognized: |
Codon Anticodon (39 X-Y-U (5 (3 X-Y-8 (5 AUA Ile
Coden (5 Y% 3(3') 5)¥-X 5(3)
3, Three codons recognized: AUG MEt
Anticodon (3') X-Y-1.(5")
Cod ) Y-X-4 (3 : ;
% Sl L 5°.JAU-3" Rozpoznaje wszystkie 3 kodony

*X and Y denate complementary bases capable of sirang Watsan-Crick base paiing with each
other. The bases in the wobble positions—the 3’ position of codons and 5' pastion of

anticodons —are shaded in md.

dla I1zoleucyny



The Wobble Hypothesis - Hipoteza wahadta

 Hipoteza ogolna

— Kazda z zasad kodonu tworzy wigzanie typu Watson—Crick z
komplementarng zasadg antykodonu w tRNA

— Dany antykodon rozpoznaje tylko jeden kodon.

 Hipoteza Crick's Wobble
Niektore tRNA mogg rozpoznawac wiecej niz jeden kodon

* Dwie pierwsze zasady kodonu sg takie same, trzecia jest inna.

mRNA 5'

D = dihydrouridine (common in tRNAs)
TyC = invaniant ribothymidine, pseudouridine, cytodine




The Wobble Hypothesis - Hipoteza wahadta

* Dwie pierwsze zasady kodonu ,,parujg” standardowo - rozpoznanie jest precyzyjne

* Na pozycji trze(nej obowigzuje mniej Scista zasada parowania 1 mogg si¢ tworzy¢ pary
,;niekanoniczne”.

* Pierwsza zasada antykodonu determinuje czy dany tRNA czyta jeden, dwa lub trzy
rodzaje kodonow: C lub A (1 kodon), U lub G (2 kodony) lub I (3 kodony).

Table 30.2 Allowed pairings at the

How the Waobble Base of the Anticodon Determines the Number of third b.ase of the codon
Codons a tRNA Can Recognize* according to the wobble
nue(xlon .
2 1, One codon reccgnized: hypothe5|s
U A G Anticodon (3) X-Y-€ (5') (3°) X-Y-A (5"}
123 . Two codons recognized: of anticodon of codon
Codon Anticodon (39 X-Y-U (5" (3') X-Y-B (5')
Coden (5 Y-X-4 (3" (57 v-X-§ (3 C G
3. Three codons recognized: A u
Anticodon (3') X-Y=1(5") U AorG
Codon (57 Y-%-3 ) G UorcC
| U,CorA
*X and Y denote complementary bases capable of sirang Walsan-Crick base painng with each
other. The bases in the wobhle positions—the 3’ position of codons and 5' pasttion ol ;,.,:1:,3,?2 nnnnnnnnnnnn

Yo
anticodons - are shaded n md. 2012 W_H. Freeman and Company

» Zaleta systemu wahadta: dysocjacja tRNA z mRNA oraz synteza biatka jest szybsza.



Translacja

tRNA jest czasteczka adaptorowa,
aminokwas przylaczany jest do tRNA w dwuetapowej

reakcji aminoacylacji

i
D — C—+CHR—— Amino acid
-

Ester bond NH3

tRNA
molecule

* Miejsce przylgczania aminokwasu
» Przenosi specyficzny aminokwas do miejsca
syntezy biatka
» Grupa karboksylowa tego aminokwasu ulega
reakcji estryfikacji z grupg hydroksylowa 3’ lub
2’ rybozy na 3’ koncu tancucha tRNA.

» Tworzy sie aminoacyl-tRNA

Intramolecular
base-pairing

mRNA 5 G-C-C ¥

.. i Produkt aminoacylacji
 Miejsce rozpoznawania matrycy mRNA yiad

» Sekwencja 3 zasad nazywana jest antykodonem




Aktywacja aminokwasu

Aminoacylo-tRNA powstaje w 2 etapach

1. Formowanie aminoacyloadenylanu
aa + ATP ——— aminoacylo-AMP + PPi

o O\ B :o
+H3N\(“\ \V/ adenine
g H N o

HO OH

2. Przylaczenie grupy aminoacylowej do czasteczki wlasciwego tRNA

Aminoacylo-AMP +tRNA  =——=  aminoacylo-tRNA +AMP+PPi



Reakcja aktywacji katalizowana przez syntetazy aminoacylo tRNA

Przytaczenie prawidiowego aminokwasu do swoistego tRNA decyduje o prawidtowym przeczytaniu kodu genetycznego

Tworzenie wigzania peptydowego miedzy grupa aminowg jednego aminokwasu, a karboksylowg drugiego jest
termodynamicznie niekorzystne, aby synteza biatka mogta zachodzi¢ aminokwas musi by¢ najpierw zaktywowany.

Aktywowanymi zwigzkami posredniczacymi w syntezie biatka sg estry aminokwasow — grupa karboksylowa
aminokwasu jest potgczona z grupg 2’ lub 3’hydroksylowa rybozy na konncu tRNA

Aminoacylacja tRNA —etap 1

Amino acid ATP

a-Carboxyl of amino acid
attacks a-phosphate of @ OH OH
ATP, forming 5’ aminoacyl PP,

5'-Aminoacyl adenylate

OH OH (aminoacyl-AMP)
class | class i
aminoacyl-tRNA aminoacyl-tRNA

synthetases synthetases



Aminoacylacja tRNA — etap 2

Przeniesienie grupy aminoacylowej aminoacylo-AMP na czasteczke tRNA
z utworzeniem aminoacylo-tRNA

3’ end of tRNA

—0

CH, CH,
(I) Aminoacyl-AMP ‘I) Aminoacyl-AMP
‘O—I%‘ =0 ’0—F:'=O
| ° o
tRNA tRNA
Aminoacyl group is transferred to Aminoacyl group is transferred directly to the
2'-OH of the 3'-terminal A residue of 3'-OH of the 3’-terminal A residue of tRNA
AMP </ AMP «/ v
tRNA, releasing AMP. generating the aminoacyl-tRNA product.

|

? transesterification
“0—P=0

1

Transesterification moves 9
aminoacyl group to 3'-OH of

the same tRNA residue,

generating the aminoacyl-

tRNA product.

Aminoacyl-tRNA

Figure 27-19 part 2
Lehninger Principles of Biochemistry, Fifth Edition
© 2008 W.H.Freeman and Company

Reakcja aktywaciji i przeniesienia aminokwasu jest katalizowana przez te samg syntetaze aminoacylo-tRNA



3"end of tRNA
|
Adenine H
OH
q |
CIH2 H +NH3
o Aminoacyl . .
| group % Produkt aminoacylacji
-0—P=0
Ramie (I)
akceptorowe

Amino acid
arm

Ty C
arm

Anticodon

arm

Figure 27-20
Lehninger Principles of Biochemistry, Fifth Edition
© 2008 W.H.Freeman and Company



Dwie klasy syntetaz aminoacylo-tRNA:

« Kilasal - enzym aminoacyluje grupg 2’-OH tRNA
« Kilasa Il - enzym aminoacyluje grupe 3’-OH tRNA

Enzymy kazdej z klas wigzac ATP przybieraja odmienng konformacje.



Syntetazy aminoacylo-tRNA przytaczajg aminokwas do tRNA

Class I Class I1

E. coli GIn-tRNA synthetase  S. cerevisiae Asp-tRNA synthetase
* mostly monomeric * mostly dimeric (also oligomeric)
e anti-codon recognition * 10 anti-codon recognition
¢ usually bind on minor groove side * usually bind on major groove side




Kazda z klas (I 1 IT) syntetaz tRNA rozpoznaje inng plaszczyzne czasteczki tRNA.
Ramig¢ CCA tRNA przyjmuje r6zng konformacj¢ w kompleksie z kazdg z dwoch klas syntetaz.

CLASS | CLASS I

tRNA Complex tRNA Complex



Syntetazy aminoacylo-tRNA odczytuja kod genetyczny

It aminoacylates at the 2'-OH

Class I

tRNA synthetases have
great structural diversity

and recognize subelements
of target tRNAS

Class 11

fak Al

too short to reach
peptidyl site


http://en.wikipedia.org/wiki/Aminoacylation

Threonyl-tRNA synthetase complex

Syntetazy rozpoznaja dwa miejsca w tRNA:

* petle antykodonu
* ramie akceptorowe (CCA)

Jedyny enzym, ktory ,,zna” kod genetyczny

Doktadne rozpoznanie okreslonego tRNAoOra
precyzyjny wybor pasujacego aminokwasu
przez aminoacyl-tRNA syntetazy jest kluczowe
dla wysokiej wiernosci procesu syntezy biatka



TABLE 27-7

Class | Class i
Arg Leu Ala Lys
Cys Met Asn Phe
Gin Trp Asp Pro
Glu Tyr Gly Ser
lle Val His Thr

Note: Here, Arg represents arginyl-tRNA synthetase, and so forth. The classi-
fication applies to all organisms for which tRNA synthetases have been ana-
lyzed and is based on protein structural distinctions and on the mechanistic
distinction outlined in Figure 27-19.

Table 27-7

Lehninger Principles of Biochemistry, Fifth Edition
© 2008 W.H.Freeman and Company



Wilasciwosci syntetaz aminoacyl-tRNA

+ aacyl-tRNA syntetazy sa enzymami o bardzo duzej specyficznosci

« Jak osiggana jest tak wysoka specyficznos¢?
— Interakcja miedzy struktura aa a przypisanym mu enzymem

* Migjsce aktywacyjne enzymu rozpoznaje okreslony aminokwas

* Enzym ma takze miejsce korekcyjne ,,proofreading” (editing site)



Z.dolnos¢ do korekty ..proofreading” przez aminoacyl-tRNA
syntetazy podnosi wiernos¢ syntezy bialka




Editing site

Activation site

Ruchome rami¢ CCA w aa-tRNA moze przenosic aa
miedzy miejscami: aktywacyjnym 1 edytujagcym.
Jesli aa dobrze pasuje do miejsca edycji jest USUWANY'!



Podsumowanie aktywacji aminokwasu

tRNA — czgsteczka adaptorowa utrzymuje aminokwas w okreslonej odlegtosci
w stosunku do antykodonu (~80 A)

tRNA jest ,,naladowany” przez syntetazy aminoacylo-tRNA , ktére uzywaja lub nie antykodonu
do rozpoznania wtasciwego tRNA

Klasy | i Il syntetaz dotgczaja aminokwas odpowiednio do grupy 2’ i 3’ hydroksylowej rybozy tRNA

Do utworzenia aminoacylo-tRNA zostaje wykorzystana energia zmagazynowana w
wysokoenergetycznych wigzaniach fosforanowych



Synteza biatka u eukariontéw jest bardzo podobna do syntezy bakteryjne;j.

Translacja jest procesem silnie konserwowanym ewolucyjnie.

W translacji eukariotycznej bierze udzial zdecydowanie wieksza liczba biatek
niz u prokariontow.



Roéznice

1. Rybosomy eukariotyczne - duza podjednostka 60S, mata podjednostka 40S

Bacterial ribosome Eukaryotic ribosome
70Ss 80S
M, 2.7 X 10° M, 4.2 X 10°

Rybosomy stanowia

k. - ~ o r -
oo % B (e 25% masy komorkowej
5S rRNA 5S rRNA
(120 nucleotides) (120 nucleotides)
23S rRNA 28S rRNA
(3,200 nucleotides) (4,700 nucleotides)

36 proteins 5.8S rRNA

(160 nucleotides) 1
~ 49 proteins

40S
M, 0.9 X 10° M, 1.4 < 10°
16S rRNA 18S rRNA
(1,540 nucleotides) (1,900 nucleotides)
21 proteins ~ 33 proteins

Figure 27-15
Lehninger Principles of Biochemistry, Fifth Edition
© 2008 W. H.Freeman and Company



(c) (d) 50S
Figure 27-13

Lehninger Principles of Biochemistry, Fifth Edition
© 2008 W.H.Freeman and Company



1. Inicjatorowy tRNA — aminokwasem rozpoczynajgcym synteze biatka jest
metionina, u prokariontow to N-formylometionina. Inicjatorowy aminoacylo-
tRNA nazywa sie Met-tRNA,

3. Inicjacja - Zawsze AUG (metionina) u eukariontéw, u prokariontow zazwyczaj
AUG (83%), rzadziej GUG (walina, 14%), bardzo rzadko UUG (leucyna, 3%)
Brak sekwencji Shine-Dalgarno (bogatej w puryny) na 5 koncu mRNA

thryoﬂcmRNA 3 _\'o(tr«ﬂluw:ﬂ CCUOXR 137

/“‘m““’ :
.
Eukaryotic mRNA
5 cap m’G AU 137
405 ribosomal subunlt&_)

1 Ribosome scanning

165 rRNA  3°




Eukariotyczny mRNA posiada jedno miejsce inicjacji syntezy biatka

Prokariotyczny mRNA czesto zawiera wiele sekwencji Shine-Dalgarno

Prokaryotic mRNA
Multiple translation start sites

UTR ‘ Protein 1 ‘ Protein 2 ‘ Protein 3 UTR

¢ ¢ ¢
& e &s

Eukaryotic mRNA
Single translation start site

UTR ‘ Protein 1 UTR
5 m7G R AAAA ¢y 37

‘
&



Inicjacja — wieksza liczba czynnikéw inicjujgcych
elF — eukaryotic initaiton factor

table 27-9

Protein Factors Required for Initiakion of Translation in Bacterial
and Eukaryotic Cells

Bacterial

Factor Function

IF-1 Prevents premature binding of tRNAs to A site

IF-2 Facilitates binding of fMet-tRNA"™*' to 308 ribosomal subunit

IF-3 Binds to 308 subunit; prevents premature association of 508
subunit; enhances specificity of P site for fMet-tRNA"™*!

Eukaryotic

Factor* Function

elF2 Facilitates binding of initiating Met-tRNAM to 40S

ribosomal subunit
elF2B, elF3 First factors to bind 40S subunit; facilitate subsequent steps

elF4A RNA helicase aclivity removes secondary structure in the
mRNA to permit binding to 40S subunit; part of
the elF4AF complex

elF4B Binds to mRNA,; facilitates scanning of mRNA to locate
the first AUG
elF4E Binds to the 5" cap of MmRNA; part of the elF4AF complex
elF4G Binds to elF4E and to poly(A) binding protein (PAB);
part of the elF4F complex
elF5 Promotes dissociation of several other initiation factors from

408 subunit as a prelude to asscciation of 60S subunit
to form 80S initiation complex

elFé Facilitates dissociation of inactive 80S ribosome into
40S and 60S subunits

*The prefix “e" identifies these as eukaryotic factors.



Sekwencja Kozak, wtasciwe otoczenie dla AUG - ACCAUGGA
0.2

A= mnBuBEEE ug

4 -3 -2-14+142 43 +4

AccAUGG

Czestos¢ poszczegolnych zasad w sekwencji nukleotydowej
inicjujgcej translacje wsrod ~25,000 gendw cztowieka

=




1. Inicjacja translacji — komoérka eukariotyczna

40S subunit

THE CELL, Fourth Edition, Figure 8.11 (Part 1) © 2000 ASM Press and Sinaver Assockstes, nc.

Czynnik elF1 umozliwia powstanie kompleksu preinicjacyjnego
Czynniki elF4 oddziatujg z biatkiem PABP (poly A binding protein)
Czynniki inicjacyjne rozpoznajg zarowno 5’ jak i 3’ koniec mMRNA



2. Inicjacja translacji — komoérka eukariotyczna

= 3’

C .-
Scanning w - 0:‘
Y

THE CELL, Fouwrth Bation, Pigurs A1 (Part 2) © 2000 ASM Prams a0 S Asooutes, W

Zwigzanie wszystkich czynnikow elF4 stuzy przytgczeniu mRNA do podjednostki 40S
Podjednostka 40S razem z pozostatymi czynnikami oraz tRNA ,skanuje” mRNA
w poszukiwaniu kodonu inicjacyjnego (AUG)



3. Inicjacja translacji — komoérka eukariotyczna

60S subunit

elF5 inicjuje hydrolize GTP przytgczonego do elF2,

utrata grupy fosforanowej powoduje uwolnienie wszystkich czynnikow zwigzanych z GDP

to jest sygnatem do zwigzania podjednostki 60S rybosomu z 40S

powstanie kompleksu rybosomalnego inicjacyjnego 80S rozpoczyna etap elongacji translacji



Czynniki elongacyjne wystepujg w kompleksie z GTP i dostarczajg
aminoacylo-tRNA do rybosomow

Kolejnym etapem elongaciji jest translokacja, ktéra wymaga kolejnego czynnika
elongacyjnego i wigze sie z hydrolizg GTP

Peptide bond
formation

THE CELL, Fourth Edition, Figure 8.12 © 2006 ASM Press and Sinauer Associates, Inc.



W trakcie elongacji czynniki eEFlai EF-Tu, ktére sg uwalniane z rybosomu i zwigzane sg
z GDP, aby stac sie aktywne muszg ponownie zwigzac sie z GTP

tRNA bound
to ribosome

Inactive
Active

THE CELL, Fourth Edition, Figure 8.13 © 2006 ASM Press and Sinauer Associates, Inc.



Tworzy si¢ wigzanie peptydowe migdzy dwoma
aminokwasami.

1992 - Harry Noller odkryt, ze

wigzanie to jest tworzone przy pomocy

23S rRNA (peptydylotransferaza) u prokariota.
U eukariota — 28S rRNA

Rybosom jest rybozymem

E site A site

fMet-tRNAfMet

Aminoacyl-
tRNA,

peptide bond
formation

Deacylated

Figure 27-29
Lehninger Principles of Biochemistry, Fifth Edition
© 2008 W.H.Freeman and Company



Etap translokacji
*Rybosom przesuwa si¢ o jeden kodon
w kierunku 3’ konca mMRNA
*Energia pochodzi z hydrolizy GTP
zwigzanego z translokaza - EF-G

*Ruch rybosomu przesuwa dipeptidyl-
tRNA z miejsca A na miejsce P
* deacylated-tRNA jest wypychane
do cytoplazmy

*This goes on and on. The ribosome
moves from codon to codon along the
mRNA toward 3’ end, adding one
amino acid residue at a time

E site

Deacylated
tRN AfMet

Dipeptidyl-

,_ tRNA,

L

% 5P

0 O
(U[A[C] [7] |

5' N JA[UIG] [ [ | 3’

GTP
translocation

T\ @+ GDP +P;

Incoming
aminoacyl-tRNA;

Direction of
ribosome movement
Figure 27-30a
Lehninger Principles of Biochemistry, Fifth Edition
© 2008 W.H.Freeman and Company



Release factors — biatka rozpoznajace kodony stop

ich rola to terminacja translacji

f
- 3
Release
factor
B 3"
UAA
UAG
UGA

-
\_

THE CELL, Fourth Edition, Figure 8.14 © 2006 ASM Press and Sinauer Associates, Inc.



Terminacja

Terminacje¢ sygnalizuje jeden z kodonow STOP.
»UAA
»AUG
»UGA

U bakteri1 sg 3 czynniki uwalniajace:
RF1, RF2, RF3

U eukariota jeden eRF rozpoznaje
wszystkie 3 kodony terminacyjne

Figure 6-74 Molecular Biology of the Cell (© Garland Science 2008)

.BINDINGOF
RELEASE
% . FACTOR
e TO THE
P/ \[’ A-SITE
DU & e
(: Y
IACC
ACGUGGUAG UcG
5 3’
H;0
TERMINATION
,COOH
'l"
NH»

AUGAACUGGUAGCGAUCG
5" 3

<



Biatka syntetyzowane sg przez sukcesywne przylgczanie
aminokwasOow do konca karboksylowego rosngcego tancucha

polipeptydowego

« w1963 roku Howarth Dintzis pokazat, ze biatka syntetyzowane sa od N-konca

» Hemoglobina (Hb) produkowana jest w retikulocytach. Komorki traktowano
znakowang leucyna, izolowano biatko Hb w punktach czasowych i analizowano
je pod katem obecnosci (dystrybucji) znakowanej Leu w jego sekwencji:

* W najwczesniejszych probkach koniec -COOH byl radioaktywny
* W pézniejszych - koniec -NH, byl radioaktywny

Kod genetyczny jest KOLINEARNY - kolejnos¢ utozenia aminokwasow w biatku jest
wiernym odzwierciedleniem utozenia odpowiednich kodonow mRNA.
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Z jedna czasteczka mRINA najczescie] laczy sie wiele rybosoméw
produkujacych ten sam polipeptyd. Takie polirybosomy mozna
latwo zauwazy¢ w mikroskopie elektronowym.
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Ma podstawis: Molecular Biclogy of the Cell (& Garand Science 2005}
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Cells typically contain many
thousands of ribosomes. Each
ribosome can bind one mMRNA
and up to three tRNA:s.



