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VazebnVazebnéé momožžnostinosti

„vn jší vazba“ – atmosféra +
iont kolem – nabité DNA „vazba ve žlábku“ – van der

Waalsovský kontakt s lé ivem
ve žlábku

„interkalace“ – vmeze ení
planárního aromat. systému
mezi páry bazí



Význam vazby kov. iontVýznam vazby kov. iont

DNA replikace, transkripce, translace

P .
Mg(II)  - vazba ke 2 fosfát. skupinám v tRNA ⇒ posun Tm k vyšším
hodnotám (kompenzace – náboje fosfát + nábojem iontu.
STABILIZACE

P .
Cu(II) – interakce s bázemi ⇒ snížení Tm DESTABILIZACE



Co vCo vššechno se mechno se m žže na DNAe na DNA
vváázat?zat?



NukleovNukleováá kyselinakyselina –– proteinprotein

Klí ová interakce pro mnohé procesy:
Nap . interakce aminokyselin s tRNA

komplex RNA-protein
RIBOSOM
X-ray struktura prokaryot.
ribozomu (rozlišení 2.4 Å), 50S
podjednotka
NDB code RR0033
PDB code 1JJ2
více než 3000 nukleotid ,
28 protein



DvouDvou etet zcovzcováá DNADNA
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Páry bazí jsou
vázány vodíkovými
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DvojDvojššrouboviceroubovice DNADNA
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KonformaceKonformace DNADNA
ØØ DvaDva etet zcezce
ØØ PravotoPravoto iviváá dvoudvouššrouboviceroubovice (double(double

helixhelix))
ØØ StabilizaceStabilizace

ll Van derVan der WalsovyWalsovy ssíílyly
ll VodVodííkovkovéé mm stkystky

ØØ KomplementaritaKomplementarita bazbazííA – T (2)

G – C (3)

• Vlákna antiparalelní (3´- 5´, 5´- 3´)



Druhy proteinDruhy protein kterkteréé interagujinteragujíí s DNAs DNA

• regula ní proteiny – kontrolují expresi gen ,
zahajují transkripci
• št pící proteiny – nukleázy
• repara ní proteiny – opravují poškození DNA
• proteiny ešící topologické problémy – p ed
replikací DNA
• strukturní proteiny – udržují DNA pohromad ,
nap . histony v chromatinu
• „procesní“ proteiny – polymerázy, provád jí
syntézu DNA



Druhy interakcDruhy interakcíí

• solné m stky – mezi fosfáty a + nabitými postranními
et zci AK (Lys, Arg, His)

• vodíkové vazby – mezi fosfáty, cukry, bázemi v NK a
peptidovou vazbou nebo hydrofilními AK postranními
et zci

• stacking – mezi aromatickými aminokyselinami (Trp,
Tyr, Phe, His) a bázemi
• hydrofobní interakce – mezi bázemi v NK a nepolárními
postranními et zci AK



VodVodííkovkováá vazbavazba
souvisí s rozpoznáváním α helix - p i interakci α helixu s DNA ex.
mnoho p ímých interakcí mezi postranními et zci AK a bázemi NK.

Nej ast jší interakce:
O6 nebo N7 atomy guanin …
postranní et zce Arg, Lys, Gln,
Asn, Ser
Mén asto:
N6 nebo N7 atomy adeninu
Výjime n :
pyrimidiny

asto se objevuje:
více H-vazeb k 1 bázi
vodou zprost edkovaná H-vazba
mezi proteinem a NK



HH--vazby s bvazby s báázemizemi

Interakce mezi W-C páry bází
a postranními et zci AK:
- nejmén 2 H-vazby

Figure 18-2

Nej ast jší interakce:



Interakce veInterakce ve žžlláábcbcííchch

Velký žlábek:
interaguje s α helixy. Helix se orientuje podél
osy žlábku, postranní et zce tvo í H-vazby s
bázemi, event. kontakty s fosfát. skupinami.

Malý žlábek:
interaguje s β skládanými listy. List leží podél
osy žlábky, tvo í H-vazby k dusík m amino
skupin a k fosfátum.



Interakce ve velkInterakce ve velkéémm žžlláábkubku

α helix protein fituje do velkého žlábku NK = prvek rozpoznávání

P .:
434 repressor vázaný k DNA, skládá se ze 2 symetrických ástí

Každá ást – 5 helix
helix 3 leží ve velkém žlábku DNA a
je v p ímém kontaktu se 4 bázemi
DNA (šedé báze)



VýznamVýznam αα--helixhelix

ØØ Tvar proteinuTvar proteinu
ØØ Struktura DNA (vStruktura DNA (v ttšíší a mena menšíší žžlláábek)bek)
ØØ ÚÚloha nukleotidloha nukleotid
ØØ Sekvence aminokyselinSekvence aminokyselin



Motiv proteinMotiv protein

ØØ Komplex obecných znakKomplex obecných znak
ØØ ÚÚloha primloha primáárnrníí a sekunda sekundáárnrníí strukturystruktury
ØØ VyVyššíšší struktury proteinstruktury protein
ØØMotiv vMotiv váázajzajííccíí se na DNAse na DNA



Skupiny proteinSkupiny protein –– podle jejichpodle jejich
motivu vmotivu váázajzajííccíího se na DNAho se na DNA

ØØ HTHHTH
ØØ HomeodomHomeodoméényny
ØØ ZinkovZinkovéé prstyprsty
ØØ LeucinovýLeucinový zipzip



HTH motivHTH motiv
tzv.HTH motiv (helix-turn-helix):
20 aminokyselin =
2 α helixy (7 AK a 9 AK) spojené krátkou smy kou (4 AK) – STRUKTURA!!

fituje do velkého žlábku:
pr m r α helixu = 12 Å =
rozm r velkého žlábku B-DNA

lambda repressor – HTH
motiv je tvo en helixem 2 a 3.
H-vazby mezi helixem 3 a
DNA







HTH motivHTH motiv

ØØ HelixHelix 1 je polo1 je položžen napen nap íí vv ttšíšíhoho žžlláábkubku
ØØ HelixHelix 2 je k n2 je k n mu pmu p ibliibližžnn kolmokolmo ––

rozeznrozeznáávváá ccíílovlovéé sekvencesekvence ––
rozpoznrozpoznáávacvacíí helixhelix

ØØ PoPo adadíí aminokyselinaminokyselin



HTH motivHTH motiv

eukaryotický homeodomain – 3 α helixy,
HTH motiv  je tvo em helixem 2 a 3
NDB code PDT004



Interakce v malInterakce v maléémm žžlláábkubku

Interakce mezi nukl. kyselinou a
polypeptidovými antiparalelními β
skládanými listy:

- v malém žlábku RNA, H-vazba mezi
ribozovým hydroxylem a karbonylovým
kyslíkem peptidové vazby + vodou
zprost edkovaná interakce mezi
peptidovou N-H skupinou a ribozovým
O4´ a O2´



Interakce v malInterakce v maléémm žžlláábkubku

Mén asté než interakce ve velkém žlábku, le ne bezvýznamné

P .:
homeodomain (PDT004):
N-konec leží v malém
žlábku, tvo í p ímé
kontakty s bázemi a páte í
v AT sekvenci, H-vazby
mezi O2 atomy Thy a Arg.



ZinkovZinkovéé prstyprsty
Proteiny obsahující pravideln rozmíst ná Cys a His residua
koordinovaná k zinku
Každý prst se skládá:
antiparalelní β list
α helix
Zn koordinovaný k Cys a His aminokyselinám

Protein obsahuje min. 2 prsty,
každý rozpoznává 3bp místa ve
velkém žlábku DNA.



ZinkovZinkovéé prstyprsty

ØØ Jsou charakteristickJsou charakteristickéé dvdv ma ama ažž devdevíítiti
tandemovými repeticemitandemovými repeticemi

ØØ Celkem cca 30 AMKCelkem cca 30 AMK
ØØ KaKažždý prst obsahujedý prst obsahuje antiparalelnantiparalelníí ββ−− strukturu astrukturu a

jedenjeden αα−−helixhelix kterým se ve vkterým se ve v ttšíšímm žžlláábku vbku váážžee
na DNAna DNA









LeucinovýLeucinový zipzip

ØØ SestSestáávváá se ze dvouse ze dvou helixhelix o 30 AMK, kdeo 30 AMK, kde
se pravidelnse pravideln stst ííddáá leucinleucin

ØØ TvoTvo íí dimerydimery a navza navzáájem jsou spojenjem jsou spojenéé
pomocpomocíí hydrofhydrofóóbnbnííchch interakcinterakcíí

ØØ NapNap . transkrip. transkrip nníí faktoryfaktory







5% polyacrylamide gel






