Proteinlere genel bakis
ve simulasyonlari



Proteinler

Proteinler birbirlerine amit (ya da peptid) bagi ile baglanmig amino asit
birimlerinden olusmus dogal polimerlerdir.

Orumcek aglari, hayvan kil ve kasi, yumurtanin aki ve hemoglobin
(vUcuttaki oksijeni gerekli yerlere tasiyan molekul) hepsi de proteindir.

Peptidler; aminoasitlerin oligomerleridir ve pek ¢cok biyolojik islemde onemli
islev gorurler.

Orn; Insllin hormonu bir peptitdir ve viicut kan sekerini kontrol eder.
Bradikinin kan basincini ayarlayan, Oksitosin rahim kasilmalarini ve sut
salgilanmasini ayarlayan birer peptitdir.

Bu nedenle, canlilarda yapl, islev ve ureme igin proteinler, peptitler ve
aminoasitler temel maddelerdir.
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@Amino asitler, proteinlerin yapi tasidir.
@Proteinlerdeki amino asitler, c-aminokarboksilli asitlerdir.
@Bu monomerlerin yalnizca yan zincirleri farklidir.
R Rewbu yan zincir  @-Amino Asit (AA)
Yapilarinda;

a-karbon

(a-Amino karboksilik asitler)
e Amino (-NH;*) grubu

e Karboksil (-COO") grubu
¢ Yan zincir (R)

tasiyan organik bilesiklerdir
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Amino grubu Karboksil grubu
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AMINO ASITLERIN ADLANDIRILMASI

Amino Asitler:

-Ozel isimler (Glisin)
-U¢ harflik kisaltmalar (Gly)
-Tek biiyiik harften olusan semboller (G)

ile gosterilirler
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Ala Alanin

Cys Sistein

Asp Aspartik asit (Aspartat)
Glu Glutamik asit (Glutamat)
Phe Fenilalanin

Gly Glisin

His Histidin

lle izolosin

Lys Lizin

Leu Losin

Met Metionin

Asn Asparajin

Pro Prolin

Gln Glutamin

Arg Arginin

Ser Serin

Thr Treonin

Val Valin

Trp Triptofan

Tyr Tirozin




Peptitler .
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Peptitlerin yapilari

Peptit
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Peptit bagi

Peptitler/proteinler, amino asit polimerleridir.

Peptit bagi, bir amino asidin karboksilik asit grubu ile diger bir amino asidin amino grubu arasindaki bir
amit baqidir. Olusan yapi dipeptit'dir.

Birkag aminoasitin birlesmesiyle olusan polimere oligopeptit (dipeptit, tripeptit, tetrapeptit, vs), birgok
aminoasidin birlesmesiyle olusan yapiya ise polipeptit denir. Bir peptitin en ugta bulunan serbest a-
amino kismi amino ucu (N-terminal ucu), diger ucgta bulunan karboksil ucu ise C-terminal uc¢ olarak

adlandirilir.
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Proteinlerin 3 Boyutlu Yapilar

« 50 amino asit veya daha fazla amino asit iceren polipeptitlere
protein denir.

* Proteinler dort yapisal duzeye sahiptir.
@Birincil yapi (Primer)
@ikincil yapi (Sekonder)
@Ucuncul yapi (Tersiyer)

@Dordincul yapi (Kuaterner)

Sekonder Tersiyer Kuarterner




Protein yapilarinin gosterim bicimleri
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230] | 240] 1 250] | 260] | 270] | 280] | 250] | 300] 1 310] | 320] | 330 | 340]
" 4PLB RILYGLNEQGMTPDKSYKKSARIVGDVMGKYHPHGDSS IYEAMVREMAQDFSYRYPLVDGQGNFGSMDGDGAAAMRFTEARMTKITLELLRDINKDTIDFIDNYDGNEREPSWVLEP
| 350] | 3s0] | 370] | aa0] | 390] 1 00] | 410] | 420] | 430] | 440] | 450] 1
" 4PLB ARFPMLLANGASGIAVGMATNIPPHNLTELINGYLSLSKNPDISIAELMEDIEGPFDFPTAGLILGKSGIRRAYETGRGSEIQMRSRAVIEERGGGROQRIVVTEIPFQVNKARMIE
460] ! 470] ! 0] 1 0] ! s00] ! s10] ! 520] ! 530 ! 540] 1 550] ! ss0] | sl v
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