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Hiicrede protein sentezi (gen ekspresyonu)

icin iki islem gereklidir

« Transkripsiyon iglemi ile DNA molekiiliine tamamlayici olan RNA

sentezlenir

M o L E KU L E R * Transkripsiyon i DNA_molekiiliiniin_kalip_zincirine

(template) tamamlayici_olan veya anlamli_zincirin (coding)

= - aymisi_olan (tek fark timin_yerine uracil_bazinmin olmas1) tek
B I I o LOJ I I I zincir RNA molekiilii sentezlenir
+ Translasyon igleminde mRNA lekiiliindeki baz sekansi

B 2 0 8 polipeptit zincirindeki amino asit sekansini belirler
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+ Gendeki niiklcotit sekansmn polipeptit z

GENETIK KOD

Genetik sifre bir cok karakteristik ozellige sahiptir

Gen ekspresyonunun asli veya 6zii, DNA molekiiliindeki niikleotit

baz sekans: ile_protein molekiiliindeki amino_asitlerin dogrusal

diizeni arasindaki iliskide k

Bu iligki, genetik kod olarak bilinen bir takim kurallara

dayanmaktadir

DNA’nin proteinleri nasil kodladigini bizlere séyleyen bu kodun

goziilmesi 21.ci yiizyll biyolojisinin déniim noktasidir

VE, gendeki baz sekans: genellikle polipeptit zincirindeki amino
asit_sekansim ktadu; ve bu 3l gendeki baz

sekanslar: _ile _polipeptit zincirindeki amino asit sekanslar

arasinda linear bir iliski vardu

rindeki amino asit
sekansmi  kodladigimi  belirten temel prensip (bir gen-bir
niikleotit) tRNA (transfer RNA), rRNA (ribosomal RNA) ve kiigiik
nuclear RNA gibi genleri kodlayan birkag istisna gen diginda
neredeyse tim genlerde gegerlidir

Bakteriyal genlerde, gendeki baz sekanst ile bu gen tarafindan
kodlanan polipeptit zincirindeki amino asit sckanst arasinda dirck

linear bir iligki bulunmaktadir

 Ancak, bu durum Gkaryotik genlerde genelde daha komplekstir
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GENETIK KOD
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GENETIK KOD

+ Okaryotik genlerin  ogunda,
gende kodlama yapan (exon)
bolgelerin ~ arasinda  kodlama
yapmayan  (intron)  bolgeler

bulunmaktadir

Dolayisiyla da, gendeki niikleotit
sekanst_ile polipeptit zincirindeki
amino__asit__sekansi__arasinda
linear bir iliski bulunmamaktadir
- Bu tip  kompleks  gen
organizasyonu tek bir genden
birden fazla mRNA molekiiliiniin
olusumuna imkan tammaktadir,
yani tek bir gen birden fazla
polipeptit  kodlayabilmektedir

(alternative splicing)
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Genetik Kod Triplet’dir

DNA ve proteinler arasindaki sekans iligkisine miiteakip bir sonraki

soru proteinin daki her bir amino asiti belirlemek icin DNA

molekiiliindeki _niikleotitle kag_tanesinin_bir_araya_gelmesi

gerekmektedir?

— DNA yapisinda 4 farkl baz ATC, &G
~ RNAyapisinda 4 farkl baz ~ U,AG, & C

— Protein molekiiliiniin yapisinda genetik olarak kodlanan 22

aa bulunmaktadir

Genetik Kod Triplet’dir

« Bitisik iki niikleotit’den olusmus ikili kod bu durum i¢in uygun
olmayacaktir, giinkii neticede ortaya 42=16 farkli kombinasyon
¢ikacaktir

«  Ama bir mesaj igin 3 niikleotit bir araya gelirse, neticede 43=64
farkli kombinasyon ortaya ¢ikacaktir

+ Bu say1 proteinlerin yapisinda bulunan 22 ortak
amino asidi kodlamak igin yeterinden de fazladir

Genetik kod triplet’dir yani ¢ift zincir DNA

molekiiliindeki _her _ii¢_baz_¢iftinden _olusan_kod

lij i laki__her _bir__amino__asiti

belirlemektedir

Dolayisiyla - 64 farkli DNA triplet kod veya RNA kodonu

Genetik Kod Triplet'dir

DNA “dili” her biri protein yapisindaki 22 amino

)

2

asitten birine karsilik gelecek sekilde en az 22 “mesaj”

N

igermek zorunda oldugundan, her bir amino asiti

F
\

kodlayan DNA mesaji birden fazla niikleotit igermek

durumundadir

Genetik Kod Triplet’dir

mRNA molekiiliindeki toplam 64 triplet kod’dan 60 tanesi proteinlerin
yapisinda bulunan ortak amino asitleri kodlamakta, 4 tanesi de "stop" ve
"start” kod gorevi gormektedir (1 tanesi protein sentezinin baglamasi i¢in
gerekli olan start kodonu, geriye kalan 3 tanesi de hiicreye polipeptit zincir

sentezinin sonlamast gerektigini ifade eden stop kodonu’dur )
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Genetik Kod Be!

Genetik kod belirlidir, yani her bir kodonun sadece ve sadece tek

bir anlami vardir

mRNA molekiiliindeki olas1 64 kodondan 61 tanesi amino asitleri

Genetik Kod Dejeneredir

Ancak, genetik kod dejenere oldugu i¢in, mutasyonlarin ¢ogu
kodon degisikligine sebep olmaktadir ki kodondaki bu

degisiklik de belirlenen amino asit’de degisiklik yaratmaktadir

Tek bir amino asit degisikliginden ortaya gikan protein
davramisindaki ~ degisiklikler olduk¢a kiigiiktir ve baz

durumlarda da avantaj tekil etmektedir

*  Orak hiicre anemisi ve sima

Bununla beraber, kodonun 3.cii bazinda meydana gelen
mutasyonlar belirlenen amino asit’de her hangi bir degisiklige

sebep olmayabilir

« ACUk ACC, ACA ve ACG k ceviren

bu_kodonlar_tarafindan_kodlanan_amino

asit'de degisiklige sebep olmazlar ¢iinkii bu 4 kodon'da

threonine (Thr) amino asidini kod! hir

Genetik Kod Dejeneredir

«  Dejenere Kod:  bir amino asit birden fazla niikleotid tripleti

tarafindan kodlanabilir

GGU

Bu dort farkli triplet’in  hepsi
GGA glycine amino asitini

kodlamaktadir

+ Eger kodlama islemi igin sadece 20 triplet olsaydi (her biri
proteinin yapisinda bulunan 20 amino asit’den biri igin) DNA

Kiilii lebilecek

de meydana

herhangi bir mutasyon
genetik bilginin o noktada akisini durduran bu geri kalan olast
44 triplet’ten birinin olusumuna neden olacaktir

Genetik Kod Ust iiste Cakismaz

(Nonoverlapping)

NONOVERLAPPING GENETIK KOD: Translasyon basladiktan

sonra, _mRNA _mn__belirli_bir _yerindeki __herhangi _ bir

e ve sadece bir triplet’in parcasidir

Genetik kod; KODON (ardisik ii¢ niikleotidin bir araya gelmesi)

olarak isimlendirilen informasyon bloklari igermektedir.

OKUMA CERCEVESI: triplet ve her bir okuma cergevesi | amino

asit i¢indir
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Kod Evrenseldir

Genetik kodun son &zelligi nerdeyse evrensel olarak kabul

edilmesidir

Birkag istisna diginda, su ana kadar iizerinde galisma yapilan
organizmalarin tamami (tiim viriis, prokaryot ve Gkaryotlar) aym

temel genetik kodu kullanmaktadir

Her ne kadar yasayan bir meveudiyet olarak kabul edilmeseler

de, viriis’lerde ayni genetik kodu kullanmaktadirlar

Bununla beraber, standart genetik kodun kullanilmadigi bazi

istisnalarda bulunmaktadir (ozellikle mitokondride,

kloroplast’da, bazi bakteri ve tek hiicreli organizmalarda)

Proline (imino acid)

Proline serbest amino gruba sahip olmayan ve aymi zamanda

halkasal olan tek amino asittir

Yapisal sertliginden dolayr genelde alfa-heliks yapisinin ug
kismindaki rezidiilerde, doniislerde (turn) veya loop yapisinda yer

alir yer alir

Kollojen yapisinda yaygin olarak bulunur

v

Genetik Kod Evrenseldir

Mitokondri

+ Kendi DNA’sina sahiptir

+ Transkripsiyon ve tr yon islemini gerg
* Ancak genetik kod standart olarak kullanilan genetik kod’dan

birkag sekilde farklilik gostermektedir

Standart genetik kod sisteminde stop kodon olan UGA

{ kodonu lilerde ve maya mitokondrisinde

tryptophan olarak translasyona ugr

Standart genetik kod sisteminde (maya mitokondrisi de
dahil) arginine amino asitini kodlayan AGA kodonu

memeli mitokondrisinde stop kodonudur

Peptidil prolil izomeraz

> Protein katlanmalarinda gorev yapan diger bir enzim ise

igeriginde pro amino asitinin bulundugu yapilarda peptit baginin

izomerizasyonunu Katalize eder

Proline ender rastlanan bir amino asittir ve zincirde pro
aminoasitinin i¢inde yer aldigi peptit bagi genelde cis
konformasyonundadir, oysa diger tiim amino asitler arasindaki

peptit ba trans konformasyonundadir
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Peptidil prolil izomeraz

Pro amino asitinin yer aldigi cis konformasyonundaki peptit
bagi hem prokaryot hem de okaryot hiicrelerde bulunan ve
protein katlanmalarinda 6nemli géreve sahip olan peptidil prolil

izomeraz enzimi ile trans konformasyona doniistiiriiliir

Standart genetik kodun pargasi olan bilindik 20 amino asitten

gok daha fazla amino asit bulunmaktadir ama sadece

selenocysteine ve pyrolysine genetik olarak kodlanmaktadir

Triplet kod igin sadece 64 olasihk oldugundan ve bu
tripletlerden her biri bahsi gegen 20 aminoasiti belirlediginden

Selenocysteine ve Pyrolysine nasil kodlanmaktadir?

pyrrolysine

Ohio State University,Columbus, USA de bir grup arastirici
metanojenlerde (methane-CH, ureten) methylamine’i
(CH3NH,) parcalayarak methane Ureten methyltransferase
enziminde 22.amino asiti tanimlamiglar ve pyrrolysine olarak

isimlendirmislerdir

Bu durumda kodonlardan bir tanesi iki fonksiyonu birden

kodlamak durumunda.

normalde termi kodonu olan UGA,

Pyrrolysine ise yine terminasyon kodonu olan UAG tarafindan

kodlanmaktadir

29.04.2020



GEN EKSPRESYONU

Ribozomlar

Ribozomlar, prokaryotik ve ¢karyotik hiicrelerin sitoplazmasinda,
mitokondri matriks’inde ve kloroplast stroma’smda bulunan, RNA

ve proteinlerden yapilmus partikiillerdir (organellerdir)

Ribozomlar okaryotik hiicrelerin sitoplazmasinda serbest halde
bulunduklar: gibi, endoplazmik retikulum membranina veya

nukleusun dis membranna bagh bir sekilde de bulunabilirler

Ribozomlar genelde organel olarak diisiiniiliirler ancak diger pek
cok organelden bir membran ile g¢evrilmemeleri bakimindan

farklihk gostermektedirler

Fonksiyonel olarak, ribozomlar protein sentezinin gergeklestigi

mekanlardir

2)

3)

4)

5)

Protein sentezinde gorev yapan

karakterler

mRNA iiliiniin polipeptitlere tr yonu icin gerckli olan

hiicresel ekipmanda 5 temel bilesen bulunmaktadir

Ribozomlar
polipeptit sentezinin gergeklesmis oldugu organel

tRNA:
Kalip mRNA molekiilii boyunca amino asitleri diizenlerine gore
siraya sokmaktadir

aminoacyl-tRNA synthetase:
Amino asitleri uygun tRNA molekiiliine baglar

mMRNA:

Sentezlenecek polipeptit zinciri
kodlamaktadir

amino asit sekansim

Protein faktorleri:
Translasyon isleminin pek ¢ok basamaginda yardimc
olmaktadir

Ribozomlar

Ribozomlarm polipeptit sentezindeki rolii, daha ziyade, >50 farkli

protein_ve de;

isik_rRNA _tiplerinden meydana gelmis _bii

komplike bir enziminkine

Ribozomun yapisinda bulunan rRNA, ribozomun temel

indan pek ¢ogunu ektedir
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bozom iizerinde 4 bl

MRNA-baglanma bilgesi ve tRNA molekiiliiniin baglandig 3 bélge

Okaryotik ve prokaryotik ribozomlar

yapisal olarak birbirlerine benzerlik gostermekle beraber,
aym degillerdir

« Okaryotik ribozomlar daha biiyiiklerdir (4.2 x 106), daha fazla
protein igermektedirler. RNA molekiilleri daha biiyiiktiir ve birkag
tiptir

« Prokaryotik ribozomlar ebat olarak daha kiigiiklerdir (2.5 x 10°),
daha az protein igermektedirler ve RNA molekiilleri daha
kiigiiktiir

« Okaryotik ve prokaryotik ribozomlar kiigiik ve biiyiik alt {inite
olmak iizere, ayrilabilir iki alt iiniteden olusmaktadir

« rRNA’lar ve protein molekiilleri bir araya gelerek kiigiik ve biiyiik

1) Kendisine baglanmis amino asitle birlikte yeni gelen tRNA
alt iiniteleri olustururlar, ancak bu iki iinite sadece mRNA

molekiiliiniin baglandigi A (aminoacyl) bilgesi
molekiiliine bag: g1 zaman bir araya gelir

2) Biiyiimekte olan polipeptit zincirini tasiyan tRNA molekiiliiniin
ikamet ettigi P (peptidyl) bolgesi

3) tRNA molekiisii, tasidigi amino asidi biraktiktan sonra E (exit)

balgesinden ribozomu terk eder

Ribozomun

kiiciik alt iinitesinde yer alan

238 rRNA

. o Peptit bag olusumu;
peptit bag olusumundan sorumlu olan CPHL Dag olus
riboz l olmayan protein faktorlerinin veya
‘peptidyl transferase’ aktivitesine sahiptir L
peplicy P GTP/ATP gibi dis enerji kaynag varligma ihtiyag

duymayan, protein sentezindeki tek evredir

58 RNA
(120 . -
e Soasum 558 nuclectides) Gerekli olan enerji,
prokaryatic 238 (RNA amino asiti veya peptit zincirini
ribosome 12900
nucleotides) ribozomun P bolgesinde yer alan tRNA molekiiliine baglayan
(MW= 2,500,000)

yiiksek enerji bagmn kirilmasi neticesinde saglamir
~34 proteins

165 rRNA

0s
(MW= 900,000) (1,540
nuclectides}
21 proteins



Ribozom sikl

Hiicrelerde ribozomun kiigiik ve biiyiik alt iiniteleri hem
birbirleri ile hem mMRNA ile iliskiye girer, mRNAnin
translasyonunu saglar ve translasyonun her bir turundan
sonra birbirlerinden ayrilirlar.

Bu birlesme ve ayrilma sekansi ribozom siklusu olarak ifade

edilir

)

Transfer RNA (tRNA)

» MRNA molekiilii iizerindeki kodon sekansi polipeptit zincirindeki
amino asit sekansimi belirledigi i¢in, kodonlarin, amino asitleri
dogru bir sekilde swraya sokmasim saglayan bir mekanizma

olmalidir

« Amino asitler, niikleotit baz sekansim direk olarak taniyamazlar,
dolayisiyla, amino asitler ve mMRNA molekiilii arasindaki

interaksiyonu saglayan “adaptor” molekiiliine ihtiyag vardir

« Transfer RNA niikleik asit alfabesi ve proteinler arasindaki

adaptdr gdrevi goriir ve amino asitleri ribozoma transfer eder

Polysome/polyribosome

ayni mRNA izerinden translasyon

yapan ribozomlar

B ——

Direction of transcription

« Tek bir mRNA transkripti birden fazla ribozom tarafindan

eszamanh olarak translasyona ugrayabilir

* MRNA+ baglanmis ribozomlar= polyribosome veya

polysome

« Polipeptidin pek ¢ok kopyasmnin hizli bir gekilde sentezine

olanak saglar

+  Her bir adaptér molekiilii (tRNA) yapisinda fonksiyon gosteren

iki bolgeye sahip olmalidur:

1) spesifik amino asite baglanan bir bolge ve

2) buamino asiti kodlayan mRNA baz sekansini taniyan bir blge

29.04.2020



29.04.2020

« tRNA molekiilleri MRNA iizerindeki kodonlari tanir, ¢iinkii her bir + Alanine amino asidi igin spesifik olan tRNA molekiilii tRNAA2
tRNA'nn ~ yapisinda  “antikodon”  bulunmaktadir ~ (tRNA olarak ifade edilir

molekiiliiniin_bir _halk icerisinde_yer alan ii¢_niikl

* Amino asit baglandigi zaman, tRNA molekiilii aminoasil tRNA

olusmus ézel sekans) (or: alanil tRNA) olarak isimlendirilir

+ Her bir tRNA’daki anticodon, bu tRNA tarafindan taginan amino

- . + Bu durumda tRNA molekiilii yiiklenmis, amino asit ise aktive
asidi  kodlayan bir veya daha fazla mRNA kodonuna i m_u_'" Hit et

edilmis olarak ifade edilir
tamamlayicidir

« mRNA daki kodonlar 53’ yoniinde yazilirken, tRNA’daki
antikodonlar genelde 3’5’ yoniinde ifade edilirler

3

tRNA

mRNA 5°

tRNA molekiil

61 f:

« tRNA molekiilleri uygun amino asitlere ester bagi ile
baglanmaktadir (ester bagi ile tim tRNA molekillerinin 3
ucunda bulunan A niikleotidinin 3° OH grubu amino aside

baglanir) « Genetik kod, amino asitleri belirlemek igin 61 farkh kodon

kullanmaktadir
* Her bir tRNA igin dogru olan amino asidin segimi ester baginin

* Dolayisiyla, her biri farkli bir kodonu tamyan ve protein
sentezinde gerekli 61 farkh tRNA molekiiliinin oldugu
di

olusumunu katalize eden aminoasil-tRNA sentetaz enziminin

sorumlulugundadir Imektedir

« Bununla beraber, farkh tRNA iillerinin_sayisi 61’den_cok

daha azdir ciinkii pek cok tRNA molekiilii birden fazla kodonu
tamimaktadir

ncii bazinda farklik gésteren kodonlar genelde ayn: aming

asidi kodlamaktadir

« Bu gibi durumlarda, aym tRNA molekiili hataya sebebiyet
vermeden birden fazla kodona baglanabilir
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(Wobble Hipotezi)

+ Kodon-antikodon  arasindaki

baglantinin ~ esnek  olmasi
WOBBLE HIPOTE
olarak bilinmektedir

« Bu hipoteze gére, kodonun

3cii bazi ile antikodonda
buna karsi gelen baz (1.)
arasinda esneklik
bulunmaktadir

Bu esneslik de, tRNA
molekiiliiniin 2 veya 3 farkli
kodonu tanimasia  olanak

saglamaktadir

R}

Aminoasil tRNA sentetaz

tRNA molekiilii amino asidi ribozoma getirmeden énce, amino
asidin__tRNA _molekiiliine_kovalent _baglarla

erekmektedir

Amino asidi uygun olan tRNA molekiiline baglayan enzim
aminoasil-tRNA sentetaz enzimidir

Hiicrede protein sentezi igin gerekli olan 20 amino asit i¢in 20

farkl aminoasil-tRNA sentetaz enzimi bulunmaktadir

tRNA molekiiliiniin dogru amino asit ile yiiklenmesi genetik

kodun ¢alismasi icin gereklidir

|
ﬁ Tek bir tRNA molekiilii

[

e

L)

‘Lj' birden fazla kodonu tamyabildigi i¢in,

== hsi gecen tRNA molekiilii tarafindan tamnan
farkh kodonlar

her zaman aym amino asidi kodlar,
dolayisiyla da
WOBBLE yanhs amino asitin zincire eklenmesine
sebep olmaz

Aminoasil-tRNA sentetaz

tRNA  molekiilleri uygun amino asitlere ESTER BAGI ile
baglanmaktadir (ester bag: ile tim tRNA molekiillerinin 3* ucunda
bulunan A niikleotidinin 3’ OH grubu amino aside baglanir)

29.04.2020
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Aminoasil-tRNA sentetaz amino asitleri Aminoasil-tRNA sentetaz ile amino asit aktlvasyol
uygun tRNA’ya baglar

« Her bir tRNA i¢in dogru olan amino asidin se¢imi ester bagmmn

olusumunu katalize eden aminoacyl-tRNA synthetase enziminin Aminoacyl-tRNA sentetaz iki basamakta amino

asidin  karboksil grubu ile uygun tRNA
molekiiliiniin terminal adenin bazmnin 3’OH

sorumlulugundadir

« Her bir tRNA molekiilii spesifik bir aminoacyl-tRNA synthetase
grubu arasindaki ester bagmmn  olusumunu
katalize eder

enzimi tarafindan taninmaktadir

(Yiiksek
sahip bag)

enerjiye 1) Amino asit ve ATP molekiilii,

enzimin aktif bilgesine girer.

. " Aym zamanda, ATP molekiilii PPi
Bu bagn hidrolizi

neticesinde aciga cikan kaybeder ve ortaya ¢ikan AMP
enerji, biiyiimekte olan molekiilii amino aside kovalent bag
polipeptit zincirine amino ile baglanir
asit ekleyecek olan peptit
baginin  olusumu igin

allant, 2) tRNA kovalent bag ile amino aside
ullanilie
baglamir, AMP agiga gikar

Ve, aminoacyl-tRNA enzimden ayrilir

" Messenger RNA (mRNA)
[

|
L U + mRNA molekiiliiniin  kalbi tasidigr  informasyondur; yani
\Ej’ polipeptitleri kodlayan niikleotit sekans

- Amino asit = Bununla beraber, mMRNA molekiiliiniin her iki ucunda translasyona

uygun tRNA molekiiliine eklendigi zaman, ugramayan bolgeler bulunmaktadir
tRNA molekiiliiniin kendisi (amino asit degil!!!!) + Bu sekanslar translasyona ugramamakla beraber, mesajin
. . translasyonu i¢in gereklidirler
mRNA iizerindeki uygun kodonu tanir
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Prokaryotlar:

1. mRNA transcripti herhangi bir modifikasyona ugramadan direkt
translasyon isleminde kullanilir.

2. Prokaryotlarda nucleus olmadigi igin, transkripsiyon islemi
bitmeden mMRNA ribozomlar iizerinde translasyona ugrar (i.e.,
transkripsiyon ve translasyon coupled).

3. Prokaryot mRNA lar1 polycistronic, yani birden fazla gen igin

amino asit kodl bilgiye sahiptir
odiayer brgiye ° « Prokaryotlar da, mRNA molekiilii genelde polisistronik veya

polijenik’dir (Yani, hiicrede ayni metabolik islemde gérev alan
polipeptitleri kodlar)

+ Polygenic mRNA olusumuna sebep olan gen kiimeleri operon adi
verilen tek bir transkripsiyon iinitesidir ve tek bir promotor
tarafindan kontrol edilir

« Polygenic mRNA molekiiliiniin protein kodlayan bélgeleri spacer

ads verilen ara bolgeler ile birbirinden ayrilmistir

otik mRNA (mot tronik)

Okaryotlar:

1. mRNA transcript (pre-mRNA) translasyon isleminden once
modifikasyona ugramalidir

2. Transkripsiyon ve translasyon beraber yiiriimemekte
(translasyon igleminden énce MRNA molekiils

iin oncelikle

gegmesi ger ).

3. Okaryot MRNA lar1 monocistronic, yani sadece tek bir gen igin
amino asit sekanslari igerir.

* AUG baslangig kodonunun etrafinda yer alan bazlar baslangi¢
isleminin verimliligini etkilemektedir: RNNAUGG (‘Kozak

consensus’ sekanst)

«  Okaryotik baslangic faktorii olan elF4; baslangic AUG
kodonunu bulabilmek igin kep noktasindan baslayarak mRNA

molekiiliinii tarar
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« Okaryotik mRNA larda 5° cap yapisi start kodonu tanimlamada

yardimer olur.

* 408 alt iinite cap yapisina baglanir ve daha sonra translasyon baslangig
noktast olarak ilk AUG kodonunu cap yapisiin 3’ ucuna dogru

verlestirir

Okaryotik MRNA modifikasyonlar1 (1)

5 kep: purin halkasmm 7.ci pozisyonundan

metilasyona ugramis Guanine niikleotidi

Kendisini, RNA
molekilliiniin 5* ucuna

bilindik 3’5" bagmn

aksine 5°—>5° bagiyla

baglamaktadir

Kepleme ileminin bir pargast olarak, RNA zincirindeki
ilk niikleotitin riboz halkast (bazen ikinci halkas: da)

Okaryotik mRNA lar 5" ucunda farkli bir vapiya sahiplerdir

otik MRNA modifikasyonlar: (1)

+ RNA molekiiliiniin 5’ ucuna atak yapan nuclease
enzimleri tarafindan gergeklestirilen degredasyona
engel olup molekiili  koruyarak  mRNA

molekiiliiniin stabilitesine katkida bulunur

« Kep, ayni zamanda mRNA molekilliiniin ribozom
iizerinde  pozisyon  almasmda  (translasyon

isleminin baslamast igin) énemli rol oynamaktadir

29.04.2020
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Okaryotik mMRNA modifil

iin 3’ ucuna poly(A) eklenmesi

karyotik mMRNA modifi r (2)

« Okaryotik pre-mRNA molekiillerinin  transkripsiyonu mRNA
molekiiliiniin olmasi beklenilen 3’ ucundan gok daha ileriye devam
edebilir

+ 3" ucun biraz yukarisinda kalan AAUAAA sekanst RNA zincirinin
sinyal noktasindan yaklagik 10-35 niikleotit asagisindan kesilmesini
tetikler

+ Poly (A) polimeraz enzimi kesilen noktaya daha sonra poly (A)
kuyrugu ckler

otik MRNA modif

5 ucun keplenmesine ilaveten, Okaryotik mRNA molekiillerinin
gogunun 3" ucunda 50-250 niikleotit uzunlugunda poly (A) kuyrugu
bulunmaktadir

Hayvan hiicrelerinde, sadece histone mRNA’ larmda  poly(A)

bulunmamaktadir

mRNA molekiiliiniin 3’ ucuna poly(A) eklenmesi dkaryotik mRNA

molekiillerinin 3’ ucunu yaratan islemin bir pargasidir

Spesifik terminasy yeni olusmakta olan mRNA

molekilliiniin 3° ucunda transkripsiyona son verdigi bakteriyal
hiicrelerin ~ aksine  okaryotik  pre-mRNA  molekiillerinin

transkripsiyonu, mRNA molekiillerinin 3’ ucu olmasi beklenen

noktadan yiizlerce hatta binlerce niikleotit ileriye devam eder

Poly (A) kuyrugunun gok gesitli fonksiyonlart vardir

mRNA molekiiliinii nuclease atagmdan korur ve sonug olarak

poly (A) kuyrugunun uzunlugu mRNA molekilliiniin stabilitesini

etkiler

Poly (A) kuyrugu; mRNA molekiiliiniin nucleus dan sitoplazmaya

aktarilmast esnasinda gerekli olan spesifik proteinler tarafindan

tanmir ve ribozomun mRNA molekiiliinii translasyon igin

tanimasini saglar

29.04.2020
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Okaryotik mRNA modifikasyonlari (3)

Intron’larin atilmast ve

exon’larin tekrar bir araya getirilmesi

karyotik mMRNA modifikasyonlar: (3)

Genden intronlarin alnmas ve mesaj kodlayan exon’larm tekrar bir

araya getirilmesine RNA splicing denir

RNA splicing islemi kusursuz olmalidir ¢iinkii tek bir niikleotit hatasi

mRNA m iiliiniin okuma sini degisti onu k

hale getirebilir

Degisik intron’lar iizerinde yapilan galigmalar intronun 5° ucunun
GU sckansi ile baslayip 3' ucunun AG sekansi ile bittigini

gostermistir

Intronun_3_ucunun_diizinelerce _niikleotit_yukarisinda_bulunan A

niikleotidi (branch point sekans) incelenen tiim intronlar 'da ortak

Okaryotik mMRNA modifikasyonlar: (3)

+  Okaryotik hiicrelerde ¢ogu mRNA onciileri intron icermektedir (Gende
mesaj kodlayan (exon) bblgelerin arasina girerck bu bolgelerin birbirleri

ile devam eden iliskilerini bozan, ilk transkripte yer alan ancak

mRN. il sekanslar)

+ Dolaystyla bakerilerde gozlemlenen ve polipeptit zincirindeki amino
asitle bu polipeptidi kodlayan DNA molekiiliindeki  niikleotitler

arasindaki direk iliski Skaryotlarda s6z konusu deildir

Intron’larin gen iizerinden alinmasi spliccosome adi verilen ve RNA-

protein yapisinda olan bir kompleks tarafindan katalize edilir

_—
Spliceosome; snRNP
(small nuclear
Small nuclear RNA (spl ribonucleoprotein)
isleminin katalitik olarak isimlendirilen
mekanizmasinda gereki) N .
kiigiik RNA-protein
kompleksleri ve

ekstra  proteinlerin
bir araya gelmesi ile
olusmustur

29.04.2020
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Proteinleri ancak transkripsivona ugrayan genler:

1. rRNA, ribosomal RNA

v' tRNA molekiiliiniin (ve amino asitlerinin) mRNA
molekiiliine baglanmasim saglayarak protein sentezini

katalize eder
2. tRNA, transfer RNA
v Amino asitleri translasyon igin mRNA molekiiliine
transport ederler
3. snRNA, small nuclear RNA

v RNA processing isleminde kullanilan kompleksleri
(intronlarin alinmasinda kullanilan spliceosome)

oluturmak icin proteinler ile bir araya gelir

5

Protein Faktorle

Aminoacyl-tRNA synthetase ve ribozomun protein bilesenlerine
ilaveten, translasyon islemi diger pek gok protein molekiiliiniin

de isleme katilimim gerekli kilmaktadir

Bu protein faktorlerinden bazilari  translasyon isleminin
initiation evresinde gerekliyken bazilar1 biiyiimekte olan
polipeptit zincirinin uzamasi i¢in bazilani da polipeptit

zincirinin sonlanmasi i¢in gereklidir

29.04.2020
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