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Genetik Sifre (Kod)

Organizmalardaki proteinlerin birincil yapilarinin (amino asit
dizilerinin), DNA molekilindeki genlerin nikleotid dizisi
tarafindan tayin edilmesi ile ilgili sifre

= DNA'nin nikleotid dizisi ile proteinlerin amino asit dizisi
arasindaki iligki.

Genetik Sifrenin Ozellikleri

DNA (ve mRNA) da <&  proteinlerde
4 cesit nukleotid 20 cesit amino asit

bir niikleotid = bir amino asit (41=4 ) XXX
iki niikleotid = bir amino asit (42 =16) XXX
tic nikleotid = bir amino asit (43 = 64) I

Bir amino asidi belirleyen
¢ nukleotidlik (bazlik) dizi = kodon



Genetik Sifre (kodonlar RNA izerinde ve 5— 3' yoninde yazili. Buna goére DNA'daki
tamamlayici kodonlar ters yonde (3'—>5’), tRNA antikodonlari da mRNA'dakinin famamlayicisi
ve onunla ters yonde).
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The Genetic Code



Genetik sifrenin yapisi ile ilgili 6nemli bir ozellik: sifrenin
okunma ¢ergevesinin her gende sabit bir baslangig
hoktasindan baslamasi ve kodonlarin dizilisinin (st Uste

Bu ozellik tek gesit uruniu sifreleyen genlerdeki kodonlar
igin gegerli;

birden fazla genin ust ste bulundugu bdlgelerde genlerin
okuma c¢erceveleri farkli olabilir

(ilk ornek, ¢X174 fajinin genomundaki lst uste ¢akisan
genler)



Kodonlar

61 kodon, amino asitleri sifreleyen kodonlar (anlamli
kodon)

3 kodon (UAA, UAG, UGA) bir amino asidi
sifrelemeyen, protein sentezinde bitim (sonlandirici)
isareti gorevi yapan kodonlar [anlamsiz kodon (bitim
kodonu)].

Protein sentezini baslatici kodon genellikle AUG
(metionini sifreleyen anlaml kodon).

Genetik sifrenin o6zelligi: yapisal benzerlik gosteren
amino asitlerin genellikle benzer kodonlar tarafindan
tayin edilmesi. Ornegin, aromatik amino asit olan
fenilalanin (UUU, UUC), tirozin (UAU, UAC), triptofan
(UGG) kodonlarinin urasil ile baslamasi



Genetik Sifrenin Evrenselligi

Tim organizmalarda genetik sifrenin genel bigimi ve
islemesi temelde aynidir !l

Sifrenin evrenselligine ters diisen bazi farkhliklar:

« Bakteriler ve o6karyotlarda AUG baglatma kodonunun
anlaminda kiguk farkhlik (bakterilerde formil metionin,
6karyotlarda metionin)

« Okaryotlarda UGA'nin anlamsizligi heniiz gésterilmemis
. kullanilan sifrede temel genetik
sifreye gore belirgin farkliliklar vardir I (memeli
mitokondrilerinde UGA triptofan kodonu, AGA ve AGG
bitim kodonlari, AUG ve AUA metionin kodonlart)



Table 14-4 Some Differences Between the “Universal” Code and Mitochondrial
Genetic Codcs'

Mitochondrial Codes
Mammals Drosophila  Yeasts Plants
Wi sop
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Talics and color shading indicate that the code differs lrom the “universal” code,




TRANSLASYON
( PROTEIN SENTEZI )



Translasyon (Ceviri)

MRNA halinde kopyasi ¢ikarilmis olan genetik bilgiye gore
polipeptid molekiillerinin sentez edilmesi

Polipeptidler proteinlerin primer yapisini olusturur

= protein sentezi

Tim organizmalarda en fazla korunmus ve hiicre igin enerji
bakimindan en pahali olan siireg.

Bakterilerde, hiicredeki enerjinin ~ %80'i ve hicrenin kuru
agirhginin %50'si protein sentezine ait.

(tek bir proteinin sentezi 100'lin lUstinde protein ve RNA'nin
uyumlu is birligi gerekli)

Zorlu bir siireg¢ Il

Bir polipeptiddeki amino asitlerin dizenli siralanmasinda
MRNA kalibi ile amino asitler arasindaki dogrudan etkilesim
mumkin deqil.



Translasyon 4 bazli bir alfabeyle yazilmis bir sifrenin 20
amino asitlik dilde yazilmis bir sifreye cevrilmesi !l

Translasyon aygitinin baslica bilesenler:i:

¢ mMRNA ftranslasyon aygiti tarafindan okunmasi gereken
bilgiyi saglayan kalip.

¢ tRNA'lar polipeptid zincirine girecek amino asitlerle
mRNA'daki kodonlar arasindaki fiziksel ara yiz.

¢ Ribozom mRNA'nin dogru tRNA'lar tarafindan taninmasini
dizenleyen ve uzamakta olan polipeptid zinciri ile tRNA'ya
bagli amino asit arasindaki peptid bagi olusumunu katalizleyen

yap!.



tRNA'larin Protein Sentezine Katilmalari

Translasyonda araci molekiller = mRNA'daki kodonlarin
tamamlayicisi olan antikodona sahip tRNA'lar.

tRNA'larin tasidigi amino asitlerin kodonlara uygun bigimde
siraya dizilip aralarinda peptid bagi olugsmasi.

Cesitli tRNA'larin her biri, mRNA'daki bir kodonu (ya da
kodonlari) taniyan é6zel bir amino asitle yiiklenir .

Protein sentezinin dogrulugu <

(1) tRNA'ya 6zgil ve dogru amino asidin baglanmasi

(2) ribozomlarda mRNA'daki bir kodona yanit olarak dogru
antikodonu tasiyan tRNA'nin se¢ilmesi.



tRNA’larin amino asitlerle yiiklenmesi

Bir amino asidin TRNA'nin 3'-A nukleotidine yiiksek enerjili acil
baglantisiyla tutunmasi (agil baglantisi amino asidin COOH
grubu ile A nukleotidinin 2' veya 3'-OH grubu arasinda).
Yiklenmeyi katalizleyen enzim: amino acil tRNA sentetaz.

Adenilillenme. Amino asidin ATP 1
ile reaksiyona girmesi; amino .. l¢ o @:0
asidin  karbonil grubu ile e o
AMP'nin fosforil grubu arasinda : : e
yliksek enerjili bir ester bagr |« Q@ e it
olusumu.

adenylylated amino acid

tRNA'nin yiklenmesi. . 11 .. o
Adenilillenmis ve enzime bagl H @
durumdaki amino asidin -
tRNA'nin 3" ucundaki 2' veya 3'-  e®
OH'e baglanmasi ve AMP'nin T ey

serbest kalmasi.



Aminoagil tRNA sentetazlar tRNA’'larin Gglincil yapisindaki
farklihgi tanirlar.

Her aminoagil TRNA sentetaz tek bir amino asidi bir veya
fazla sayida tRNA'ya baglar = en az 20 ¢esit enzim.

Aminoagil TRNA olugumu (tRNA’larin yiiklenmesi):

amino a¢il tRNA sentetaz
aa+ATP > >—>—>—>—>—>—>—>  aa-AMP +P~P

amino a¢il tRNA sentetaz
aac-AMP+tRNA —»> > > > > > > —> aa-tRNA + AMP

Enzimin 2 bolgesi 6nemli: 6zel amino asidi ve 6zel tRNA'yr (L
bicimini) tanima. Amino asit ile TtRNA'nin CCA ucu arasindaki
(ATP'den saglanan) yiksek enerji bagindaki enerji ribozomda
polipeptid bagi olusumunda kullanilir.
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Aminoagil-tRNA olusumu ¢ok dogru bigimdedir

Aminoagil tRNA sentetazlarin dogru amino asidin segimi
olduk¢a zor (= amino asitlerin boyutu ¢ok kigiik ve bazen
benzerlikleri fazla). Fakat, hatali yiiklenme olasiligi son
derece distktir (<1/1.000).

Ribozom dogru ve yanlis yiiklenmis tRNA'lari ayirt edemez

Dogru vyiklenmede tim sorumluluk aminoagil tRNA
sentetazlarda !ll Yiklenmis tRNA'lar daha sonra ayirima
tutulmazlar.

Ribozom dogru kodon-antikodon etkilesimine gore yukli
herhangi bir TRNA'y1 (uygun amino asidi tasiyip tasimadigina
bakmaksizin) kabul eder.



rRNA’larin Protein Sentezine Katilmalari

Nukleustaki genlere ait proteinlerin sentezi sitoplazmadaki
ribozomlarda,
e ait  proteinlerin  sentezi

meydana gelir.

Ribozomlarin temel islevi: aminoacil 1RNA'lar ile mRNA'nin
yonlendirilmis dizenli etkilegsimlerini ve genetik bilginin
protein yapisina dogru bigimde gevrilmesini saglamak.

= Proteinlerin sentezini yoneten makromolekiler ayg:t.

RIBOZOM = rRNA'lar +
(riboniikleoprotein partikdlleri)



RNA: protein orani (prokaryotlarda) ~2 : 1 , (diger
organizmalarda) ~1: 1.

Ribozomlar bakteri hiicrelerinde toplam agirligin yaklasik
7%25'i (~ 15.000-20.000 ribozom/hiicre)

Ribozomlar prokaryotlarda sitoplazmada serbest durumda,
okaryotlarda sitoplazmada serbest veya endoplazmik
retikulum zarlarina tutunmus olarak bulunur.

Ribozomun iki alt birimi vardir: biylk ve kigtk alt birim.

Kitle: Prokaryotik ribozomlar 70S, okaryotik ribozomlar 80S
agirligindadir.

Mitokondri ve kloroplastlardaki ribozomlar boyut ve
antibiyotiklere duyarlilik bakimindan prokaryotik
ribozomlara benzerler.

[Svedberg (S), ¢cokelme birimi]
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rRNA’lar

rRNA’lar ribozomun hem yapisal hem de katalitik
belirleyicisidir

eTemelde ribozom vyapisini olustururlar ve aralarinda H
baglari olugturarak ribozomun iki alt biriminin bir arada
bulunmasina yardim ederler.

e MRNA ile baz eslesmesi 0&zelliginden dolayr protein
sentezine katilirlar. Yikli tRNA'larin antikodon ilmekleri ve

MRNA'nin  kodonlari ki¢cik alt birimdeki rRNA ile iliski
kurarlar.



r-proteinler

¢Cogu bazik amino asitler bakimindan zengindir; pro- ve
okaryotlarda genelde birbirinden farkhdirlar.

r-proteinlerin ¢ogu ribozomun dis tarafinda bulunur.

Buyuk alt birimdeki esas islevsel domain tamamen (ya da
blyik 6lglide) RNA'lardan olusur.

= Glniimiz ribozomlar blyik olasilikla sadece RNA'dan

ibaret ilkel bir protein sentezi aygitindan gelismislerdir
l



Ribozomun bliyik ve kii¢cik alt birimleri:

Biylk alt birimdeki peptidil transferaz merkezindepeptid

baglari olusur.

Kigik alt birimdeki sifre c¢ozici merkezinde yikli
(“sifresini

tRNA'lar mRNA'daki  kodonlari
cozerler").

Ribozomda tRNA'lar i¢in baglanma
yerleri (buyuk ve kiguk alt birimin
ara yliziinde):

A yeri aminoagillenmis tRNA'nin,

P yeri peptidil fRNA'nin,

E yeri uzayan polipeptid zinciri
aminoagil-tRNA'ya aktarildiktan
sonra serbest kalan tRNA'nin
baglanma yeridir.

okurlar




completed
polypeptide

chain

60S subunit

messenger RNA
(mRNA)

Protein sentezinde ribozom-
poliribozom (polizom) ¢evrimi

[polizom, ayni mRNA' vya
tutunmus ¢ok sayida ribozom]

= bir mRNA daki genetik
bilginin ayni anda ¢ok sayida
polipeptide ¢evrilmesi

Translasyonda birbirleriyle ve
mRNA ile birlesen biylk ve
kiclk alt birimler her ¢evrim
sonunda birbirinden ayrilir;
yeni bir protein sentezi
cevrimini baslatmak Uzere
ayni ya da farkli bir mRNA'ya
baglanirlar.
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Prokaryotlarda, transkripsiyon ve translasyon aygiti birlikte
calistigi igin, ribozom transkripsiyonun hizina ulasir.

~ 20 amino asit/saniye = mMRNA'da 20 kodon=60
nukleotidin  gevirisi = RNA  polimerazin 50-100
nukleotid/saniyelik hizi

Okaryotlardaki translasyon ¢ok daha yavas (2-4 amino
asit/saniye)

< belki translasyonun franskripsiyondan tamamen ayri
olmasi nedeniyle



MRNA ' larin Protein Sentezine Katilmasi

Translasyon, mRNA'da protein sifreleyen bélgenin (ORF'nin) 5
ucundan (baslama kodonundan), 3' ucuna (bitim kodonuna)
dogru birer kodonluk hareketle ilerler.

Bakterilerde bagslama kodonu genellikle 5-AUG-3" (bazen
5'-6UG-3' ya da 5'-UUG-3').

Okaryotlarda her zaman 5'-AUG-3'.

Baslama kodonun islevleri:

e Sentez edilecek polipeptide girecek ilk amino asidi belirleme.

e Ardisik tim kodonlar icin okunma ¢ercevesini belirleme.

(=ilk kodonun vyerlesimine gére olasi g farkli okunma
gergevesinin birinin gevirisi yapilir)

Bitim kodonlari (5'-UAG-3', 5-UGA-3', 5-UAA-3) ORF'nin
sonunu belirlerler ve polipeptid sentezinin famamlanmasini
isaret ederler.



Okaryotik mRNA'larda tek ORF (monosistronik mRNA'lar).
Prokaryotik mRNA'larda genelde iki veya daha fazla sayida
ORF (polisistronik mRNA'lar) .
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mRNA’larin Ribozoma Baglanmasi

Prokaryotik mRNA‘larin ¢ogunda baslama kodonunun yukar

kisminda kisa bir dizi ( veya
)

RBS (gogunlukla, 5-AGGAGG-3) baslama kodonunun 3-10

nukleotid yukarisinda bulunur ve 16S rRNA'nin 3" wucu

yakinindaki bir dizinin (5'-CCUCCU-3") tamamlayicisidir.

RBS ve baslama kodonu arasindaki tamamlayiciligin ve uzakligin
derecesi, bir ORF'nin akftif sekilde gevirisinde etkili:

Yiiksek derecede tamamlayicilik ve uygun uzaklik geviriyi etkin
bicimde ilerletir.



Okaryotik mRNA’larin 5 ve 3’ uglarindaki degisiklikler
translasyonu kolaylastirir

Okaryotik mRNA'lar ribozomlara, 5 sapka yapisiyla
baglanirlar;

Ribozom sapka yapisini taniyip baglandiginda, 5-AUG-3'
baslama kodonuna dogru hareket eder.

Okaryotik mRNA'larin translasyonu uyaran diger iki ozelligi :
(1) Bazit mRNA'larda baslama kodonunun l¢ baz yukarisindaki
bir plrin ve asagisinda bir guanin bulunmasi
(5'-6/ANNAUGG-3') (Kozak dizisi). Basglatici tRNA ile
etkilegsime girerek translasyon etkinligini artirir.

(2) mRNA'nin 3’ ucunda poli-A kuyrugu. Ribozomlarin yeniden
translasyon gevrimine girmelerini destekleyerek translasyon
dizeyini yikseltir.



Translasyonun Mekanizmasi

Amino asitlerin birbirine tek tek eklenmesi ve aralarinda
peptid baglarinin olusumuyla bir polipeptid zincirinin
sentezi.

mRNA daki genetik bilginin polipeptid haline ¢evrilmesinin
yoni: 5 >3’

Sentez edilen polipeptid zincirlerinin bir ucunda serbest
-COOH grubu tasiyan bir amino asit (C- ucu), diger
ucunda serbest -NH, grubu tasiyan bir amino asit
(N- ucu).



Baslama

Ilk iki amino asit arasindaki peptid bagi olusumundan

onceki reaksiyonlar:
Baslangi¢c kompleksi (ribozomun kiiglk alt birimi + mRNA

+ baslangig amino asidini tasiyan tRNA) olusumu.

¢ Ribozomun kiguk alt birimi ile mRNA'nin 5’ ucuna yakin
ribozoma baglanma bélgesinin baglanmasi
(ribozoma baglanma bélgesinde baslangi¢ kodonu ile diger

ozel diziler)
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Translation initiation

TRANSLATION INITIATION
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Prokaryotik mRNA‘lar ribozomun kii¢gik alt birimine
rRNA‘daki baz eglesmeleriyle baglanir

Once mRNA ile kii¢iik alt birim baglanir. Prokaryotlarda,
baglanmada mRNA'nin ribozoma baglanma bélgesi ile 16S rRNA
arasindaki baz eglesmeleri rol oynar. mRNA, kigik alt birime
baslangi¢ kodonu P bdlgesine gelecek sekilde baglanir.

Buylk alt birim baglangi¢ asamasinin sonlarinda, ilk peptid
baginin olusumundan hemen énce komplekse katilir.

ribosome 16S start 308
binding site rRNA codon /subunit




’8
initiator
tRNA

mRNA

Translasyonun basarili  bir sekilde
baslayabilmesi igin

* pibozomun alt birimlerinin  mMRNA
lizerinde birlesmeleri;

+ yukli bir tRNA'nin ribozomun P
bélgesine yerlesmesi;

* ribozomun, baslangi¢ kodonu lizerinde
dogru konumlanmasi (franslasyonun
okunma cercevesinin belirlenmesi igin
onemli)

gerekir.




Prokaryotlarda, mRNA'lardaki baslangi¢ kodonu ¢ogunlukla
AUG = polipeptid zinciri yapisina giren ilk amino asit metionin

Prokaryotik proteinlerin ilk amino asidi, formil metionin (fMet);

metionin TRNA'ya baglandiktan sonra NH, grubu formillenir*.
*[Deformilaz enzimi, formil grubunu polipeptid zincirinin sentezi sirasinda
veya sonrasinda gikartir. Ayrica, aminopeptidazlar da N ugtaki metionini
ve yani sira 1-2 amino asidi daha gikarirlar]

Bakterilerde iki tip metionil tRNA ayni antikodonu tasir fakat
yapilari farkli ve mRNA'daki farkli (baslangi¢ ve igteki)
AUG'ler tarafindan taninirlar.

Okaryotlarda baglangi¢c kodonu sadece AUG; ilk amino asit
formillenmemis 6zel bir metionil tRNA (tRNA.Met) ile tasinir;
baslatici tRNA ile polipeptidin i¢ kisimlarindaki metionil
tRNA'larin (tRNA, Met) dizileri farkl.



Baslangic  kompleksinin  olusumunu  ydneten proteinler
(baslangi¢c faktorleri)

Prokaryotlardaki baslangi¢c faktaorleri:

IF1, baglatici tRNA'nin kigik alt birimde A yerine baglanmasini
engeller

IF2, kiuguk alt birim, IF1 ve baslatici tRNA ile etkilesime
girerek, TRNA'nin kiguk alt birimdeki P yerine baglanmasin
saglar;  diger tRNA'larin kiglk alt birimle birlesmesini
engeller.

IF3,

e Kiigik alt birime baglanarak
biyik alt birimle birlegmesini
veya 1tRNA'larin  baglanmasini
engeller.

e MRNA'nin ribozomun ki¢guk alt
birimine baglanmasini saglar.

initiator
fMet tRNA



Prokaryotlarda, baslangicin son asamasi, blyik alt birimin
birlesmesiyle 70S'lik baslangic kompleksinin olugmasi.

Baslangig¢ kodonu ve baslatici tRNA ile baz eslesmesi
yaptiginda, IF3 kiglk alt birimden ayrilir.

Buylk alt birimin kiglk alt birime baglanmasiyla IF1 ve
IF2 ribozomdan ayrilir.

Baslangi¢ asamasinin sonucu:

A yeri bos olan, P yerinde baslatici tRNA'y: tasiyan ve
MRNA ile birlesmis 705'lik bir ribozomun olusmasi.



Okaryotlardaki bagslangig
faktorleri

Prokaryotlardaki IF1, IF2, IF3
karsihgr faktorler ile ek baska
proteinler bulunur.

elF3  prokaryotlardaki  IF3'lin
karsihig

GTP baglayan iki protein (eIF2 ve
eIF5B) baslatici tRNA'nin
baglanmasina yardimci olur.

eIFBB (IF2'nin karsiligi), eIF1A'ya
(IFl'in karsiligi) bagimh sekilde
kiigik alt birime baglanir; eIF? ile
baslatict TRNA'nin kiiclik alt birime
baglanmasini saglar.

= 435 éncll-baslangic kompleksi olusumu.



eIF4F, mRNA'larin 43S oncil-
baslangi¢ kompleksini
tanimasini saglar.

Bu komplekse sonra eIF4B
baglanir.

eIF4B, eIF4F'deki RNA
helikazi aktiflestirir. Helikaz,
mRNA'daki  ikincil  yapilar
gozip kigik alt birime
baglanmasina yardim eder.

elF1AC D ™\

elF3 ™

6IF5b-GTP \

GTP

elF2-GTP
tRNA, ™! ™~

| P

43S pre-initiation
complex

start codon
(AUG)



Kigik alt birim ve baslangig
faktorleri mRNA boyunca 5'-3'
yoninde hareket ederler.
Hareket sirasinda, kuciuk alt
birim  mRNA'daki  baslangi¢
kodonunu baslatici tRNA'daki
antikodonla  arasindaki  baz
eslesmesiyle bulur.

Dogru baz eslesmesi eIF2 ve
elF3'Uin ayrilmasini  tetikleyip
biyik alt birimin kigik alt
birime baglanmasina yol agar.
Biylk alt birimin baglanmasi,
diger baslangi¢ faktoérlerinin de
ayrilmasina yol agar.

= 80S baslangic kompleksi
olusumu.




Baslangi¢  faktorleri  6karyotik

mRNA'larin 5 ucuna

baglanmalarinin yani sira, poli-A kuyrugu araciligiyla, mRNA'nin

3" ucuyla da sikica iliski kurarlar.

Bu iligki, eIF4F ile poli-A
kuyrugundaki poli-A'ya
baglanan  protein arasindaki
etkilesimle saglanir.

= MRNA’'nin halkasal bi¢imde
tutulmasi

= bir mRNA translasyonu
tamamlandiginda translasyonu
tekrar  baslatmaya  uygun
sekilde konumlanmasi

“ stop (AGU)

poly-Abinding 5'cap  start (AUG A
protein




Uzama

Protein sentezinde ilk peptid bagi
olusumundan son peptid bag
olusumuna kadar meydana gelen

reaksiyonlar. (Baslamadaki
olaylarin tersine, uzama
mekanizmasi prokaryot ve

6karyotlarda iyi korunmustur)

Ribozomun A yerine, karsilik gelen
mRNA'daki kodona uygun
aminoagil-tRNA'nin baglanmasi.

T
aminoacyl-tRNA
binding to A site

peptide bond
formation

peptide bond




¢ P yerinde bulunan tRNA'ya bagli amino
asitteki COOH grubunun tRNA ile olan
ester baginin ¢ozilmesi ve A yerindeki
tRNA'ya bagli amino asidin -NH, grubu
ile arasinda bir peptid bagi olusumu.
(Uzayan  polipeptidin P yerindeki
tRNA'dan A yerindeki tRNA'nin amino
asidine transferi)

(peptidil  transferaz  reaksiyonu).
Enzim: peptidiltransferaz.

¢ Ribozomun vyapisindaki degisimle
mRNA boyunca 5—>3" yoninde bir
kodonluk hareketin meydana gelmesi A
yerindeki peptidil-tRNA'nin ve karsiligi
olan kodonun P  yerine gegmesi
(translokasyon, yer degistirme).

Amino asidini kaybetmis tRNA'nin
ribozomdan ayrilmasi.

%4 v -
)
Pt aminoacyl-tRNA
& binding to A site




=  Peptidil  transferaz  ve
translokasyon reaksiyonlarinin
ardisik olarak sirmesiyle polipeptid
zincirinin uzamasi.
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Uzama asamasinda bir peptid bagi olusum g¢evrimi igin kag
nikleozid trifosfat gereklidir ?

(1) Amino asidin TRNA'ya baglanmasi sirasinda yiiksek enerili
agil bagt yaratilirken 1 ATP .

(2) Yikld tRNA'nin A yerine yerlestirilmesi sirasinda 1 GTP.

(3) EF-G aracihgiyla meydana getirilen translokasyon
sirasinda 1 GTP.

Net sonug olarak peptid bagi olusumu maliyeti:
1 ATP + 2 GTP



Bakterilerde

protein sentezinde 37°C'da polipeptid zincirine saniyede ~
15 amino asit eklenir

= 300-400 amino asitlik bir polipeptidin sentezi 10-20
saniye.

Okaryotlarda

protein sentezinin hizi daha diisiik. Ornegin, alyuvarlarda
37°C da yaklasik 2 amino asit /saniye

= 150 amino asitlik bir polipeptidin sentezi ~ 1 dakika.



Tamamlanma

Sentezi tfamamlanan polipeptidin serbest kalmasi igin gerekli
reaksiyonlar.

Ribozomdaki aminoagil tRNA baglanmasi, peptid bagi olusumu
ve translokasyon gevrimleri g bitim kodonundan birinin A
yerine gelmesine kadar devam eder.

Serbest birakma (saliverme) faktéorleri (RF), bitim
kodonlarina yanit olarak translasyonu sonlandirir

Bir bitim kodonu ribozomun A yerine geldigi zaman bir RF bu
isareti taniyarak baglanir. Polipeptid zincirindeki son amino
asit ile bagh oldugu tRNA arasindaki baglantisini koparir. Bu
islevini,  polipeptidin  peptidil  tRNA'dan  hidrolizini
aktiflestirerek yapar.

Serbest kalan son tRNA molekili ve polipeptid zinciri
ribozomdan ayrilir; ribozomun biytk alt birimi de mRNA'dan
ve kiiglik alt birimden ayrilir.
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E Once stop codon is reached, elements disassemble



Translasyonun
sonlanmasi

factor binding
site

peptide hydrolysis
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Ribozomu Yeniden Kullanima Sokma Faktori Bir tRNA'yi
Taklit Eder

Polipeptid zinciri ve RF'ler serbest kaldiktan sonra ribozom
hala (P ve E yerlerinde) mRNA'ya ve yiiksiz tRNA'ya bagl
durumdadir.

Ribozomun yeni bir polipeptid sentezi ¢evrimine girmesi igin,
MRNA ve tRNA'nin serbest kalmasi, ribozomun blyik ve kiguk
alt birimlerinin ayrilmasi gerekir. Bu olaylarin timine
ribozomun yeniden kullanimi denir.

Prokaryotlarda, ribozomu yeniden kullanima sokma faktori
(RRF) polipeptidin serbest kalmasindan sonra ribozomu yeniden
kullanima sokmak lzere EF-G ve IF3 ile birlikte ig gorir.



