Proteinlerin Yapisi ve Ozellikleri-2




Proteinler

» Peptitler/proteinler, amino asit polimerleridir.

»Bir peptidin en ucta bulunan serbest a- amino kismi amino ucu (N-terminal ucu),
diger ucta bulunan karboksil grubu ise karboksil ucu (C-terminal ucu) olarak
adlandirilir.

> ki amino asit molekiilii, degisken bir amit bagi olan peptit bagi ile kovalent olarak
baglanarak dipeptit olusturur.

»Kondensasyon tepkimelerine bir 6rnek teskil eden bu bag olusurken, bir amino
asidin karboksil grubundaki OH grubu ile digerinin amino grubundaki bir H atomu
su olusturarak uzaklastirilir (dehidrasyon).
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Amino asit (2)

Amino asit (1)
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Peptit bagi 3 H

Su molekiilii

Dipeptit
(http://en.wikipedia.org/wiki/Amino_acid).



Peptid baglar

¢ Peptid baglari normal yollarla veya isitiimak veya re gibi yliksek
konsantrasyonlarda proteinleri denature eden ajanlarla yikilmazlar.

**Bu baglari nonenzimatik olarak yikmak icin yiiksek isida uzun siire kuvvetli asit yada
bazlarla maruz birakmak gerekir.

**Genel bir kural olarak peptid zincirinin serbest amino ucu (N-terminal) sol tarafa,

serbest karboksil ucu (C-terminal) sag tarafa yazilr.
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Peptid baglari

s Polipeptiddeki her aa bir birim olarak adlandirilir. Bir polipeptid adlandirilirken C-

terminal aa harig, aa isimlerinin son ekleri (-in, -an, -ik, -at ..) il ile degistirilir.
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Peptid baglarinin ozellikler;

a) Bag etrafinda rotasyon kisithligi
Bir C-N tek baginin uzunlugu 1,49A° (149pm) ve bir C=N ¢ift baginin uzunlugu
1,27A° (127pm) oldugu halde peptit baginin uzunlugu 1,32A° (132pm) kadardir.
Peptit baginin uzunlugunun C=N cift baginin uzunlugundan buyuk C-N tek
baginin uzunlugundan klicik olmasi nedeniyle peptit baginin kismen c¢ift bag
oldugu kabul edilir. Bununda nedeni,peptit baglarinda rezonans veya mezomeri
denen durum olmasidir:
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Peptid baglarinin ozellikleri

» Cift baglarin eksen etrafinda donmeleri
sinirh oldugundan, peptit bagi olusumuna
katilan gruplarin atomlari (3C, O, N ve H
tomlari) bir dizlemde bulunurlar; peptit

bagi, rijit ve dizlemseldir.

Carboxyl terminus
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Peptid baglarinin ozellikler;i

b) Trans konfiglirsayonu

Peptid bagi, R gruplarinin cis
pozisyondaki streik etkilesiminden dolayi,
genel olarak bir trans bagdir.

cis-Peptide Group

Figure 7-2. The cis-peptide group.
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https://www3.nd.edu/~aseriann/ctpep.html



Peptid baglarinin ozellikler;i

»c) Yuksiz fakat polar yapidadir:

»Butin amid baglari gibi, peptid baginin C=0 ve —NH gruplari 2 ila 12 pH
disinda ne proton alirlar ne de proton verirler.

»Bu yilzden, polipeptidlerdeki yuklli gruplar sadece N-terminal a-amino grubu,
C-terminal a-karboksil grubu ve yapida yer alan amino asitlerin yan
zincirlerindeki iyonize gruplardan olusur.

» Peptid baglarindaki —C=0 ve —NH gruplari polardir ve hidrojen bagi

olusumunda rol alirlar.



Protein yapisi

Proteinlerin dort yapisal dizeyi
tanimlanmistir:

e Birincil yapi,

e ikincil yap,

e Uciincil yapi (Tersiyer),

e Dorduncul yapi (Kuarterner).

Aminoe acids

Pleated sheet ————— Alpha helix —=

ns

Primary protein structure
sequence of a chain of
animo acids

Secondary protein structure
hydrogen bonding of the peptide
backbone causes the amino
acids to fold into a repeating
pattern

Tertiary protein structure
three-dimensional folding
pattern of a protein due to side
chain interactions

Quaternary protein structure
protein consisting of more
than one amino acid chain

https://www.khanacademy.org/science/biology/macromolecules/proteins-and-amino-acids/a/orders-of-protein-structure




Proteinlerin birincil yapisi

»Amino asitlerin peptit baglariyla birbirlerine baglanip olusturduklari diiz polimer
(polipeptit) zinciri, proteinin birincil yapisini ifade eder.

» Polipeptit zincirinin biyolojik olarak aktif proteinlere doniisebilmesi icin 6zgul 3
boyutlu yapisini kazanmasi gerekmektedir.

» Bir proteinin birincil yapisi, onun 3 boyutlu yapisini belirler.

» Birincil yapidaki amino asit degisiklikleri proteinin ic boyutlu konformasyonunu ve

fonksiyonunu etkileyebilir.

S m—— S
A Chain | |

Gly | lle | Val (Glu | GIn [Cys/Cys | Ala | Ser Val Cys| Ser Leu| Tyr | GIn | Leu | Glu  Asn | Tyr | Cys | Asn

!
/

S

/

Phe | Val | Asn | GIn | His | Leu [Cys | Gly | Ser | His | Leu | Val | Glu | Ala | Leu | Tyr | Leu Val | Cys

— () w— () w—

Y VGl
B Chain Arg

Gly

Phe
Ala | Lys [ Pro | Thr | Tyr | Phe




Proteinlerin sekonder yapisi

» Proteinin ikincil yapisi, genel konformasyonunu etkileyen ve tekrarlanan kivrim veya

katlanmalarla tanimlanir.
»Bu katlanmalar, polipeptit omurgasi boyunca diizenli araliklarla kurulan hidrojen baglariyla

olusur.
» Proteinlerde siklikla karsilasilan sekonder yapilar:
> a-heliks Secondary Protein Structure

» B-tabakadir.
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Proteinlerin sekonder yapisi

a-helix
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Proteinlerin sekonder yapisi

» Farkl yapidaki proteinler a-heliks tasimaktadir:

» Keratinler yapilarinin tamamina yakini a-helikal olan birbirine sikica bagh bir fibroz
proteindir.

»Sac ve deri gibi dokularin ana bilesenidir.

»Sertlikleri yapilarindaki polipeptid zincirleri arasindaki distlfid baglarinin sayisina baghdir.
» Yapisi ortalama %80 a-helikslerden olusan hemoglobin, keratinin aksine esnek bir
globller proteindir.

(a) Polypeptide backbone (b) Disulphide bond
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https://www.researchgate.net/publication/329169109 Keratin_as_a_Biopolymer/figures?lo=1



Proteinlerin sekonder yapisi

» Bir a-heliks, her 4 amino asitte bir, peptid bagi karbonil oksijenleri ile amid hidrojenleri
arasinda kurulan kovalent olmayan H baglari ile seklini koruyan kivrimli bir yapidir.

»Bu kivrimli yapisindan dolayi dayanikh bir formdur.

»Bu hidrojen baglari tek tek zayif baglardir ancak birlikte heliks yapisini stabilize etme
gorevini Ustlenirler.

> Heliksin bir doniisiinde ~3,6 aminoasit vardir ve bir dénis uzunlugu 5.4 A’ dur.

»R gruplari sarmaldan disa dogru yonlenmistir.
»a-heliks yapisi globiler proteinlerde gorilir.

Secondary Protein Structure
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Proteinlerin sekonder vapisi

B-Sheet

R

B-tabaka: 7 N
»Butln peptid bagi parcalarinin hidrojen

bagina katildigi baska bir sekonder yapidir. ) N = = = 0=—C e
» B-tabakalari ylizeyleri kirmali gorinimdedir o
ve bu ylzden siklikla B-kirmali tabaka S e=—0==<H N\/
denmektedir. 4
» Genis oklar seklinde goriintilenir. < v
»Hidrojen baglari polipeptid omurgaya dik e ===
konumdadir.
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Hidrojen bagi




Proteinlerin sekonder yapisi

B-tabaka: Q Q o
> a-heliksin aksine B-tabakalarda hemen hemen @@~ @O Q@O Q@O
) ) Q
tamamen acilmis iki veya daha ¢ok peptid zinciri S @ @ )
(B-zinciri) veya polipeptid parcasi yer alir. \WW‘O’O‘Q’O
. o Qo ) |
» Bir B-tabaka biribirine paralel (B-zincirin bitin
N-uclari birarada) veya antiparalel (B-zincirinin o
N-terminal ve C-terminal uclari farkli yonlenmis) @ ® ¢ W
olarak diizenlenmis iki veya daha cok polipeptid €@ @ ¥ OO0 THT O
$ y cok polipep S o ¢
inciri lipeptid d lusabilir.
zinciri veya polipeptid parcasindan olusabilir ; o > =
Tt B0 a0 a0 ae o aa oY
o o Q
(b) Parallel

https://www.open.edu/openlearn/science-maths-technology/science/biology/proteins/content-section-1.3.2



Proteinlerin tersiyer yapisi

ikincil yapi elemanlarinin daha st diizeyde katlanmalariyla olusan tclincil yapi,
ozellikle R gruplari arasindaki etkilesimlerden kaynaklanir.
Uclinciil yapi ile tic boyutlu olusuma katilan baslica etkilesimler:

» Disllfid baglart:
iki sistein kalintisinin siilfidril (-SH) gruplarinin sistin kalintisi olusturacak sekilde kovalent

olarak baglanmasidir. Protein yapisinin tGg¢ boyutlu yapisinin stabilitesini saglarlar.

Polypeptide backbone
(0]
CH2 — CH2 — CH2 — CHZ ! NH3+ _O_ C - CHZ f CH2
|
lonic bond j (0]
Hydrogen H
bond
(0]
Il
C —NH,
Disulfide I
linkage CH,
CH
> z\s\s
“CH,
Hydrophobic
interactions

https://www.khanacademy.org/science/biology/macromolecules/proteins-and-amino-acids/a/orders-of-protein-structure



Proteinlerin tersiyer yapisi

»Hidrofobik etkilesimler:

Polar olmayan yan zincire sahip amino asitler diger hidrofobik aa lerle birleserek
polipeptid molekulinin i¢ tarafinda yer almaya calisirlar.

> lyonik etkilesimler:

Aspartat veya glutamatin yan zincirindeki karboksil gruplari gibi negatif yukli gruplar,
lizinin yan zincirindeki amino grubu gibi pozitif yukli gruplarla reaksiyona girer.

Polypeptide backbone
(0]
CH, — CH, — CH, — CH, — NH3* "O0— C—CH, CH,
» |
lonic bond - (0]
Hydrogen H
bond
(0}
I
C —NH,
Disulfide I
linkage CH,
CH
Z‘S‘S
“CH,
Hydrophobic
interactions



Proteinlerin kuaterner yapisi

» Bircok protein tek polipeptid zincirinden
meydana gelir. Bunlar monomerik
proteinlerdir.

»Bir cogu da yapisal olarak benzer veya
tamamen ilgisiz bir yada daha fazla polipeptid
zincirinden olusur.

» Bu polipeptid zincirlerinin diizenlenmesine
proteinin kuaterner yapisi denir.
»Subuniteler hidrofobik etkilesimler, hidrojen
baglari ve iyonik baglar gibi kovalent olmayan

etkilesimlerde biraraya gelirler.

Amino acids

Pleated sheetl —————

i

Alpha helix —=

Primary protein structure
sequence of a chain of
animo acids

Secondary protein structure
hydrogen bonding of the peptide
backbone causes the amino
acids to fold into a repeating
pattern

Tertiary protein structure
three-dimensional folding
pattern of a protein due to side
chain interactions

Quaternary protein structure
protein consisting of more
than one amino acid chain

https://www.khanacademy.org/science/biology/macromolecules/proteins-and-amino-acids/a/orders-of-protein-structure




Bu dordincil yapilanmaya gore disunuldigiinde proteinler uzun bloklar

olarak yapilanmis fibriler proteinler ve yuvarlak bicimlerde katlanis globular
proteinler olarak siniflandiriimaktadirlar.

» Fibriler proteinler:

* tek tip sekonder yapi icerirler.

* destek, yapi, koruma, dayanikhlik ve esneklik ( keratin, kolajen, ipek) saglarlar.
Kolajen: tendon, kikirdak kemik gibi bag dokular, goz kornea tabakasi

Keratin: Sac, tirnak, odun, boynuz, kirpi oku

eic kisminda ve ylizeyde yer alan hidrofobik aa lerden dolayi suda ¢éziinmezler.
epolipeptid zincirleri arasindaki kovalant capraz baglarla (distlfid bagi) dayanikliklari

arttirirlar.



» Globular proteinler:

*Bir polipeptidin farkli segmentleri ya da birden fazla polipeptid zinciri katlanarak
paketlenmis siki bir yapi olusturur.

*Katlanma sayesinden artan yapisal c¢esitlilik farkh biyolojik fonksiyonlarin
gerceklesebilmesi icin de onemlidir.

*Birden fazla sekonder yapi igerir.

*enzimler, dizenleyici proteinler, transport proteinler, motor proteinler,

immunoglobulinler vb.

146 amino

myoglobinin ribbon yapisi insan hemoglobini



Protein Denaturasyonu

> Uc boyutlu bir yapiya sahip olan ve biyolojik bakimdan aktif olan proteinlere yapisi
bozunmamis anlamina gelen dogal proteinler adi verilmektedir.

» Peptit baglari koparilmadan bir proteinin lg¢ boyutlu yapisinin bozulmasina ve
aktivitenin kaybolmasi olayina ise denaturasyon adi verilmektedir.

» Bir proteinde biyolojik aktivitenin bozulmasi ve ¢ozundrligin degismesi,

denaturasyon icin bir kriter olarak kabul edilmektedir.

DENATURATION OF PROTEINS

Extreme
environments
(temperature,
pH) disrupt i
protein shape
and function.

Normal protein Denatured protein

https://www.biosciencenotes.com/denaturation-of-protein/



Protein Denaturasyonu

Proteinler genellikle asagidaki kosullar altinda

denature olmaktadir. Native conformation/tertiary structure of
. e . protein-stabilized by non-covalent bonds
(o] 14
1- Proteinler 50-60 2C’in ustliindeki sicakliklarda (Biologically activelunctional proteiin
denature olmaktadir. Uncoiling and
Disruption of
2- Proteinler pH 4’Uin altinda ve pH 10’un lizerinde Heat| protein structure
denature olmaktadir. QL.S»‘ PED £ )
3- Proteinler alkol, aseton ve eter gibi organik Uncoiling and
Heat Disruption of
protein structure

cOzucllerle veya Ure, B-merkoptoetanol ve

Coagulated/denatured protein
with unaltered primary structure
(Biologically inactive protein)

guanidin HCI gibi bilesiklerle muamele

edildiklerinde denature olmaktadirlar.
Fig. 6.10: Heat coagulation

https://www.quora.com/Why-do-high-temperatures-denature-proteins



Protein Denaturasyonu

Eger protein kuaterner bir yapiya sahipse denaturasyon kosullari altinda iki tirli
degisme ortaya citkmaktadir.

1- Proteinin subuniteleri biribirinden ayrilmaktadir.

2- Her bir subdlinitenin ve tersiyer yapiya sahip tek polipeptit zincirlerinin
konformasyonu, yani ¢ boyutlu yapisi bozularak tesadufi kivrilmalar ve bukilmeler

meydana gelmektedir.



Protein Denaturasyonu

»Denaturasyon eger ihmh kosullarda gerceklestirilmis ise bazen kuaterner yapiya
sahip proteinlerin sadece subuniteleri biribirinden ayrilmakta; fakat tersiyer yapilari
bozulmamaktadir.

»Boyle durumlarda denature edici faktor ortadan kalktiginda protein eski
konformasyonunu, dolayisiyla aktivitesini geri kazanabilir.

» Proteinler, bozulmus durumda iken tekrar tg¢ boyutlu yapilarini kazanmalari ve

yeniden biyolojik aktivite gostermeleri olayina renaturasyon adi verilmektedir.
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