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Основні функції нуклеїнових кислот

• Зберігання і передача спадкової інформації

• Інструмент для біосинтезу білків

Ф. Крік
1916 - 2004

Дж. Вотсон
1928 р.н.
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Гетероциклічні основи, які входять до складу нуклеїнових кислот

• Нуклеїнові кислоти - це полімери, 
мономерними одиницями яких є 
нуклеотиди, які також виконують самостійно
важливу роль в організмі (НАД, НАДФ, 
цАМФ, АТФ і ін.). 

• Нуклеотид складається із гетероциклічної
основи, вуглеводу (D-рибоза чи 2-дезокси-D-
рибоза) і фосфорної кислоти.

• Гетероциклічні основи через атом азоту, 
утворюють глікозидні зв’язки з вуглеводом
по першому положенню, утворюючи 5 
нуклеозидів:

 аденозин, гуанозин, цитидин і тимідин
входять до складу ДНК. 

 в РНК замість тимідину знаходиться уридин. 
• До складу РНК і ДНК входять мінорні 

нуклеозиди похідні пурину і піримідину. 

похідні піримідину

похідні пурину (c) Babsky 3



Можливі таутомерні стани тиміну

Невеликі зміни в хімічній будові цих сполук зумовлюють суттєві зміни в їх біологічній активності, 
тобто, мало відрізняючись хімічно, ці сполуки в організмі виконують принципово різні біологічні
функції. 
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Просторова структура α- і β- аномерів аденозину

В нуклеїнових кислотах основи з’єднані з залишком вуглеводу β-N-глікозидним зв’язком.

Найважливішою рисою просторової будови нуклеозидів та нуклеотидів є взаємне
розміщення залишків основ та вуглеводу, яке характеризується:

• двогранним кутом (θ) між площинами основи та вуглеводного залишку (~ 80о)

• кутом ϕ, який характеризує взаємне розміщення залишків основи та вуглеводу через кут
повороту основи навколо глікозидного зв’язку (+40о до +60о)

β-аномер α-аномер
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Схема будови нуклеїнових кислот

• Нуклеотиди, що входять до складу нуклеїнових кислот, з’єднані між собою за допомогою
фосфодиефірного зв’язку

• Ме = СН3 (c) Babsky 6



Будова комплементарних пар
нуклеозидів, що формують подвійну

спіраль ДНК

Дані, що передували теорії подвійної спіралі ДНК 
Дж. Уотсона і Ф. Кріка (1953):

1) правила Чаргафа; 

2) фосфодиефірний зв’язок між нуклеотидами; 

3) рентгенографічні дані препаратів ДНК; 

4) β-конфігурація глікозидного зв’язку; 

5) циклічна форма дезоксирибози.

• Основи, що утворюють комплементарну пару, не
лежать в одній площині, а повернуті відносно одна
одної, утворюючи пропелер. Кут пропелера
визначається двогранним кутом між площинами
основ.(c) Babsky 7



Рентгенограми В- і А- форм ДНК 

М. Уілкінс
1916 - 2004

Р. Франклін
1920-1958
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Конформації подвійних спіралей нуклеїнових кислот

• Між основами існує два типи взаємодій: горизонтальні (водневі зв’язк між
комплементарними парами, і вертикальні (стекінг, дисперсійні лондоновські та
гідрофобні ефекти). 

• В неводних розчинах і в кристалах основи, нуклеозиди і нуклеотиди асоціюють за
рахунок утворення водневих зв’язків, які в 20-30 разів слабші за ковалентні і легше
розтягуються і згинаються.

• У водних розчинах вклад вертикальних взаємодій збільшується. Основи
розміщуються одна над одною на відстані вандерваальсового радіусу 0,34 нм, 
утворюючи стопки. Сила стекінг-взаємодій зменшується в ряду: пурин-пурин > 
пурин - піримідин > піримідин - піримідин.  

• Вода стабілізує вторинну і третинну структуру макромолекул за рахунок високого 
ступеня діелектричної проникності води і послаблення електростатичного
відштовхування гідратованих фосфатів. 

• Вода впливає на процес самозбирання мономерних компонентів нуклеїнових
кислот в упорядковані структури, оскільки він суттєво обумовлений гідрофобними
взаємодіями. Ступінь гідратації ДНК має визначальне значення для конформації.

• Вплив катіонів на активність води визначається іонною силою і загалом не залежить
від виду катіона.
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Гідратні оболонки подвійної спіралі ДНК

• Первинна гідратна оболонка непроникна для катіонів і “не замерзає” при температурі < 
0оС. Включає ~ 11-12 молекул води на нуклеотид. Атоми кисню фосфатів гідратовані навіть
при відносній вологості менше 65%; при цьому на нуклеотид приходиться 5-6 молекул води. 
За вологості ~ 80% на нуклеотид припадає ~ по 20 молекул води. Подальше збільшення
ступеню гідратації спричиняє набухання зразка. 

• Вторинна гідратна оболонка не відрізняється від звичайної води за проникністю для іонів і 
за здатністю утворювати структуру льоду.

• Різні стани гідратації ДНК (A, B, C). При високій активності води, коли катіони не порушують
первинну гідратну оболонку, ДНК знаходиться у В- формі. По мірі зменшення відносної
вологості ступінь гідратації зменшується і < 20 молекул води на нуклеотид, спостерігають
структурний перехід ДНК з В- форми в С- чи А- форму. Переходи ДНК з одної структурної
форми в іншу можна спостерігати за зміною спектрів кругового дихроїзму. 

• Поверхня А- і В-ДНК, доступна молекулам розчинника. За утворення вторинної структури
певні групи атомів, котрі у неупорядкованих полімерів контактували б з розчинником, при
згортанні ланцюга опиняються всередині. У глобулярних структурах полярні групи
розташовуються на поверхні, а неполярні, гідрофобні – всередині.

• Структура нуклеїнової кислоти за Уотсоном - Кріком, допускає існування різноманітних форм
подвійних спіралей. Відмінності торкаються кількості пар основ на виток спіралі, кута між
парами основ і віссю спіралі, діаметра спіралі і інше. 
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Схематичне представлення В- і А- форм ДНК

І – вид зверху, ІІ збоку

• В А-формі пари основ зміщені відносно осі спіралі на ~0,5 
нм, завдяки чому ДНК нагадує спіральну драбину.

• У В-ДНК вісь спіралі проходить посередині
комплементарних пар. 

• Основи у В–формі розміщені перпендикулярно, а в А –
формі під кутом 20о до осі спіралі.

Спільні риси двох форм:
• Це праві спіралі, що мають вісь симетрії другого порядку. 

Ланцюги антипаралельні, що важливо і для
дволанцюгових ДНК, і для одноланцюгових РНК. 

• Стекінг, або вертикальні взаємодії. Наприклад, в тРНКPhe
дріжджів тільки 42 основи із 76 утворюють спіральні
ділянки, а в стекінг взаємодіях задіяна 71 основа.
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Структура і лінійна довжина нуклеотиду на прикладі рАр

• а - А-форма нуклеїнових кислот, С3¢-
ендоконформація вуглеводу; 

• б - В-форма ДНК, С2¢-ендоконформація
дезоксирибози.

• Характерною відмінністю між А- і В-
формами нуклеїнових кислот є 
конформація вуглеводу. 

• В А-формах нуклеїнових кислот
вуглеводний залишок має С3-
ендоконформацію.

• У В-формах – С2-ендоконформацію.
• РНК не може існувати в В- формі, 

через просторові утруднення, які
створює гідроксильна група в 2’-
положенні рибози. 
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Вторинна структура тРНК

• Полінуклеотидний ланцюг з 75 - 90 нуклеотидів. 
• Акцепторна функція: аміноацил – тРНК – синтетаза

приєднує амінокислоту до відповідної тРНК. 
• Адапторна функція: комплекс тРНК - амінокислота

виступає в ролі адаптора (посередника) між мРНК і 
поліпептидним ланцюгом, що синтезується. 

• тРНК має ~ 10 % мінорних нуклеотидів. 
• Кожна із чотирьох ділянок тРНК складається із 4-7 

комплементарних пар, які утворюють подвійні
спіралі. 

• Ділянки тРНК називають Д-, Т-, акцепторною і 
антикодоновою. Д-ділянки містять дигідроуридин, а
Т-ділянки містять тимідин. 

• Число нуклеотидів в ділянках і петлях загалом стале, 
за винятком варіабельних петель, які в більшості
тРНК містять 4-5 нуклеотидів (клас І), але в деяких
випадках петля може містити від 13 до 21 
нуклеотидів (клас ІІ).
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Третинна структура тРНКPhe із
дріжджів

• Всі тРНК мають Г- подібну структуру. 

• Два кінці утворені акцепторною і 
антикодоновою ділянкою, мають довжину
приблизно по 7 нм і розміщені на відстані
один від одного ~ 8 нм. 

• Молекула має псевдосиметрію 2-го порядку. 

• Структура стабілізована горизонтальними
взаємодіями між комплементарними
парами, а також вертикальними стекінг -
взаємодіями. Основи із однієї ділянки
ланцюга інтеркалюють (вбудовуються) між
двома основами іншої ділянки. 

• Розпізнавання «свого» кодону на мРНК
відбувається через утворення подвійної міні
- спіралі між кодоновим і антикодоновим
триплетами

54

72

32

1
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Рівні компактизації ДНК

• Молекули ДНК у еукаріот знаходяться в 
декількох хромосомах. 

• В клітинах людини: 46 хромосом з ДНК, 
довжина яких коливається від 4 до 8 см
(сумарна довжина хромосомних ДНК 
людини ~ 2 м). 

• В еукаріотичної ДНК високий рівень
компактизації. В клітинах еукаріот
хромосомна ДНК в комплексі з гістонами
утворює хроматин. 

• Гістони – це білки, С-кінцеві ділянки яких
Н2А, Н2В, Н3 та Н4 є гідрофобними, а N-
кінцеві – гідрофільними (основними). 

• Гістон Н1 відрізняється від інших: інша
молекулярна маса і зв’язується
безпосередньо з ДНК; інші чотири гістони
утворюють октамер, який містить по 2 
молекули гістону кожного типу. 

• Молекула ДНК обвивається навколо
цього октамеру, формуючи 1 ¾ лівих
надвитків.  
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Крива плавлення ДНК

• Температура плавлення (Тп) ДНК 
супроводжується гіперхромним ефектом
(збільшення оптичної густини ДНК на 30%). 

• Інтервал температури плавлення ДНК (DTп)в 
межах 3-7 оС. 

• Тп ДНК залежить від нуклеотидного складу:

Tп = T АТ + (TГЦ – TАТ) x, 

де х – доля ГЦ пар, TАТ і TГЦ – температура
плавлення полінуклеотиду з АТ-пар і ГЦ- пар, 
відповідно. 

• Лінійна залежність Тп ДНК від ГЦ- складу.

• Тп також залежить від:

 Іонної сили. За концентрації солей ~ 10-4

моль/л ДНК денатурує при кімнатній
температурі. Cu, Cd, Pb зменшують, а Mg, Ba, 
Co, Mn, Ni, Zn збільшують.

 рН середовища. При рН нижче 2,7 і вище 12 
денатурація ДНК відбувається при кімнатній
температурі. В інтервалі рН від 5,5 до 8,5 Тп
ДНК мало залежить від рН середовища. Вплив
рН на температурну стабільність ДНК 
зумовлений іонізацією основ.
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Ренатурація ДНК 
або відновлення зруйнованої вторинної структури ДНК

• Критерії повноти ренатурації:

1. Ренатурована ДНК має такі ж самі оптичні властивості (гіпохромізм, спектри ДОО, 
КД), як і відповідні нативні препарати.

2. Відновлення гідродинамічних характеристик ренатурованих ДНК.

3. Співпадіння рентгенограм ренатурованої і нативної ДНК.

• Два типи факторів, які впливають на процес ренатурації: структурні чинники
(молекулярна маса і нуклеотидний склад) залежні від властивостей самої ДНК, і 
чинники, пов’язані з умовами ренатурації. 

• Кінетика ренатурації сильно залежить від температури до якої нагрівався розчин
ДНК. Якщо швидко охолодити розчин ДНК, нагрітий до певної температури в межах
кривої плавлення, то ренатурація відбувається миттєво. При перегріві розчину на
10-15о вище температури зникнення гіперхромного ефекту, ДНК переходять в новий
стан, який характеризується повним розділенням ланцюгів і ренатурує повільно. 

• Для вивчення кінетики ренатурації використовують сорбент (гідроксиапатит –
Са10(РО4)6(ОН)2), який специфічно поглинає тільки ренатуровану дволанцюгову ДНК і 
розділяє денатуровані і ренатуровані ДНК при хроматографуванні. 
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Біологічна функція нуклеїнових кислот: реплікація

• Реплікація подвійної спіралі ДНК в клітині відбувається за напівконсервативним механізмом. Кожна нитка подвійної спіралі ДНК служить шаблоном
для синтезу за принципом комплементарності нових спіральних молекул ДНК тотожних вихідній молекулі.

• Розплітання подвійної спіралі ДНК... Перед реплікацією ланцюга материнської молекули, матричні ланцюги ДНК, повинні бути розділені. Цю
реакцію здійснюють два типи білків: хелікази та SSB-білки. Хеліказ - ДНК - залежні АТР-ази, які використовують енергію АТР для розплітання
подвійної спіралі ДНК. В результаті виникає “реплікативна вилка”, що складається з двохспіральної ділянки ДНК та двох одноланцюгових гілок. 

• Ренатурації одноланцюгових ділянок ДНК перешкоджає їх зв`язування з SSB-білками, що мають вибіркову спорідненість до однониткової ДНК. 
Зв`язування одноланцюгової ДНК з SSB-білками активує ДНК - полімеразу і підвищує точність її роботи.

• Напрям синтезу ДНК співпадає з розплітання вихідної подвійної спіралі лише для одного з новосинтезованих ланцюгів (ведучий ланцюг). 

• Другий ланцюг (відстаючий) синтезується перервно по фрагментах Оказакі (ФО). Ініціація цього синтезу відбувається після того, як утвориться
достатньо довга однониткова ділянка ДНК. Т.ч. синтез ДНК на двох матричних ланцюгах помітно відрізняється. Кожний ФО має на 5′-кінці декілька
рибонуклеотидів - результат дії праймази. Довжина ФО: для бактерій - 1000 нуклеотидів, еукаріот ~100. З’єднання коротких ФО ДНК – лігаза.

• ДНК- полімерази I не тільки каталізує синтез ланцюга ДНК з 3′-кінця ланцюга, але й у 10 разів повільніше гідролітично відщеплює нуклеотид з 
3′кінця (а також і з 5′-кінця). Це дозволяє ДНК - полімеразі І бути в ролі “коректора” і перевіряти правильність приєднання попереднього
нуклеотида. ДНК - полімераза I - це не фермент реплікації, а репараційний фермент, який виправляє дефекти ДНК. Швидкість реплікації вище
майже в 100 разів. Друга характерна риса ДНК полімерази І полягає в тому, що вона добре синтезує по однонитковій ДНК, доповнюючи її до
подвійної спіралі. Це важливо для репарації, коли доповнюються одноланцюгові відрізки ДНК, використовуючи другу нитку як матрицю.

(1) ведучий ланцюг, (2) відстаючий ланцюг, (3) ДНК-полімераза (Polα), 
(4) ДНК-лігаза, (5) РНК-праймер, (6) ДНК-праймаза, (7) фрагмент 
Окадзакі, (8) ДНК-полімераза (Polδ), (9) геліказа, (10) одиночна нитка 
із зв'язаними білками, (11) топоізомераза.
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• Транскрипція (синтез РНК). Транскрипція гена можлива, якщо він має промотор і термінатор. При
координованій транскрипції група генів має спільні промотор і термінатор та складає єдину ділянку
ДНК. мРНК, що синтезується на загальному промоторі, містить інформацію для синтезу декількох
поліпептидів і називається поліцистронною. Група генів, що транскрибуються спільно, називаються
опероном.

• РНК - полімерази бактерій містять чотири субодиниці (αββ’δ) і утворюють комплекс, або повний
фермент (холофермент). Для термінації транскрипції на ДНК є особливі сигнали - термінаторні
послідовності. У цьому випадку термінація здійснюється мінімальним ферментом, але іноді потрібний
додатковий білковий чинник «ро» (r).

• У бактеріальній клітині багато промоторів, що різняться за нуклеотидною послідовністю й 
ефективністю ініціації синтезу РНК. Сильні промотори забезпечують високий рівень синтезу РНК з 
оперонів, що знаходяться під їхнім контролем, а слабкі - низький рівень. Використання промоторів
різної сили є одним із засобів регуляції синтезу РНК у клітині. Кількість синтезованої РНК визначає
рівень біосинтезу білку.

Біологічна функція нуклеїнових кислот: транскрипція

Схематичне зображення транскрипції РНК. ДНК-
залежна РНК-полімераза рухається в напрямку 3'→5' 
по антизмістовному ланцюгу ДНК, ситез РНК при 
цьому йде в напрямку 5'→3'

(c) Babsky 19



• Якщо E. coli ростуть у середовищі з лактозою, то синтезується фермент b-
галактозидаза, що гідролізує цей дисахарид до глюкози і галактози. Якщо 
джерелом вуглецю для E. coli є глюкоза, то b-галактозидаза не синтезується. 

• Проте, якщо в середовище додати аналог лактози (індуктор), що не 
гідролізується, ізопропіл-b-D-тіогалактозид, то починається синтез b-
галактозидази. 

• Механізм індукції b- галактозидази… У лактозний оперон, крім гена, що кодує 
b-галактозидазу lacZ, входять ще два структурних гени Y і А, транскрипція яких 
проходить під контролем lac-промотора. Ген Z кодує b-галактозидазу, ген Y -
білок галактозидпермеазу і ген A - фермент тіогалактозид ацетилтрансферазу. 

• Перед lac-опероном знаходиться ще ген lacI, що кодує білок-регулятор, 
здатний міцно зв'язуватися зі спеціальною ділянкою ДНК – оператором. 

• У разі відсутності лактози білок гена lacI (lac-репресор) зв'язується з 
операторною ділянкою ДНК у безпосередній близькості від промотору і 
перешкоджає взаємодії з ним РНК-полімерази. 

• За наявності індуктора (лактози) він міцно зв'язується з репресором, який 
відокремлюється від ДНК, звільняючи промотор для взаємодії з РНК-
полімеразою. У системі також бере участь активатор транскрипції білок САР, 
який зв’язує цАМФ із ділянкою ДНК, що прилягає до промотору. Такий тип 
регуляції називається позитивним.

Pi I P ZO Y A

Pi ZO Y A

Pi I P ZO Y A

Оператор

І, мРНК

Репресор

Трансляція
lac-оперон

Регуляторний ген
Промотор Структурний ген

Транскрипція

Р

САР-цАМФ
комплекс

Заборона на транскрипцію

РНК-полімераза

САР-білок

цАМФ

Активний репресор Індуктор

І, мРНК

Трансляція

Транскрипція

Z Y A

Галактозидаза
Трансацетилаза

Пермеаза

А

Б

В

Концепція регуляції роботи оперону
Ф.Жакоба і Ж.Моно

Будова лактозного оперону E. сoli (А) та механізм регуляції його
транскрипції: репресії (Б), активації та індукції (В)(c) Babsky 20



Нобелівська премія за 1965 рік в галузі фізіології і медицини за 
відкриття генетичного контролю синтезу ферментів і вірусів 

Франсуа Жакоб
1920 - 2013

Жак Моно
1910 -1976

Андре Львов
1902 -1994
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Біологічна функція нуклеїнових кислот: трансляція (синтез
поліпептидного ланцюга)

• Біосинтез білка по мРНК: 

1) Реакція активування амінокислот (АК) і їх зв’язування з тРНК. Головна функція тРНК – зв’язування АК у хімічно
лабільну сполуку, котра може бути транспортована всередину рибосом, де проходить синтез білка. У клітині АК
зв’язані з полінуклеотидним ланцюгом тРНК. Тому амінокислота не зазнає дії окиснюючих ферментів, 
сконцентрованих у мітохондріях. АК приєднується до АТФ через ефірний зв’язок. Кожна з 20 амінокислот має свій
специфічний фермент, який каталізує цю реакцію. 

2) Перенесення АК на 3¢ кінцеву групу тРНК. У всіх 60 видів тРНК, які беруть участь у мобілізації АК, три кінцеві -
3¢ - ланки ланцюга однакові і утворюють послідовність – ЦЦА, а 5¢ - кінець часто містить основу Г. Встановлено, 
що АК приєднується ефірним зв’язком до 2¢ чи 3¢ - гідроксилу вуглеводу. Упізнавання тРНК своєї амінокислоти
здійснюється за участю ферменту – аміноацил тРНК синтетази. 20 специфічних ферментів, що приєднують
відповідні АК до всіх типів тРНК фактично беруть участь у перенесенні генетичної інформації.

• Антибіотик пуроміцин у концентрації 0,01 мкг/мл припиняє синтез поліпептиду. Пуроміцин - це аналог 3¢ 
кінцевої групи тРНК, який замінює молекулу тРНК, обриваючи подальший ріст ланцюга.

• Експериментально встановлена участь тРНК в синтезі білка. Сполука тРНК з АК
цистеїном була піддана гідруванню в м’яких умовах на твердому каталізаторі
(Ni – Ренея). В результаті цистеїн перетворився в аланін. Подібна сполука при
наборі на матриці вела себе не як аланін, а як цистеїн. Т.ч. вдалося
синтезувати гемоглобін, в якому цистеїн був замінений на аланін у відповідних
ланках ланцюга.
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Біологічна функція нуклеїнових кислот: трансляція (продовження)

• Трансляція здійснюється на рибосомі, в неї залучені також білкові фактори, ГТФ і аміноацил - тРНК. Процес трансляції умовно
ділять на три стадії: ініціацію, елогнацію і термінацію. 

• За ініціації рибосоми дисоціюють на субодиниці і мала субодиниця зв’язується з мРНК та ініціаторною тРНК за дії IF-факторів. 
До утвореного передініціаторного комплексу приєднується велика субодиниця, IF-фактори відщеплюються і утворюється
зрілий 70s ініціаторний комплекс, готовий до синтезу білку. Але спочатку малій субодиниці рибосоми потрібно визначити місце
початку синтезу білку – ініціюючий кодон на мРНК. Найчастіше це АУГ. 

• Елонгація: 1) зв’язування аміноацил тРНК, 2) утворення пептидного зв’язку і 3) транслокації. В рибосомі умовно виділяють два
функціональних центри: А- центр, в якому розміщується кожна аміноацил тРНК, що вступає в реакцію і Р- центр, в якому
розміщується тРНК, до якої приєднаний пептидний ланцюг, що синтезується (пептидил тРНК).

• Термінація здійснюється, коли в А-центрі рибосоми з’являється один з термінуючих кодонів УАА, УАГ і УГА.
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Клонування ДНК 

• ДНК для клонування може бути отримана:

 хіміко-ферментативним синтезом, 

зворотною транскрипцією мРНК

безпосереднім розщепленням геномної ДНК необхідною рестрикційною ендонуклеазою.

• Плазміда — кругла або дволанцюгова молекула ДНК, окрема від хромосомної ДНК та здатна до 
автономної реплікації.

• Процес введення плазміди в клітину, що викликає спадкові зміни в ній, називається
трансформацією. 

• Процес інфекції клітин за допомогою чужорідних ДНК, що призводить до утворення зрілого
фагового нащадка, називається трансфекцією.

• За трансформації і трансфекції бактерії обробляють CaCl2 (чи тетрацикліном або ампіциліном) щоб 
їхня мембрана стала проникною для ДНК. Для плазмід pBR322 з кожних 104 - 105 плазмід у клітини 
потрапляє тільки одна. Трансформовані бактерії відділяються в процесі клонування за посіву на 
агарі, щоб на 1 см2 припадало 5 - 10 бактерій. Утворюється колонія подібна на капелюшок гриба, 
яка називається клоном. 

(c) Babsky 24



Схема приготування кДНК
до клонування

• За зворотної транскрипції еукаріотичної мРНК
використовують той факт, що на її З¢-кінці, як правило, 
міститься полі (А)-послідовність, завдяки якій в якості
затравки для зворотної транскрипції можна
застосовувати оліго(dT). 

• Спочатку зворотна транскриптаза синтезує
одноланцюгову ДНК, що комплементарна мРНК. Ця
ДНК, як правило, містить на З¢-кінці «шпильку». 

• Після видалення РНК обробкою лугом або РНКазами, 
утворюється одноланцюгова ДНК, що служить
матрицею для фрагмента Кленова, що при наявності
чотирьох dNTP добудовує другий ланцюг. 

• Фрагмент Кленова (фрагмент полімерази І) утворюється
при м’якому розщепленні даної полімерази
субтилізином і має як полімеразну, так і З¢ - 5¢ 
екзонуклеазну активність. У результаті утвориться
шпилькова структура, що перетворюється в істинну
дволанцюгову кДНК обробкою Si-нуклеазою. Далі
отриману кДНК можна вбудувати у відповідний вектор
(плазміду або бактеріофаг) за допомогою лінкерів або
конекторної техніки.

Вбудовування у вектор, 
розщеплений EcoR1

Приєднання конекторів
полі(dA)EcoR1

Дволанцюгова кДНК
Приєднання

EcoR1 лінкерів EcoR1

Si-нуклеазаШпилькова дволанцюгова
кДНК

Фрагмент Кленова + 4dNTPОдноланцюгова ДНК

Гібрид ДНК-РНК

Зворотна транскриптаза 4dNTP Полі(A)

Оліго(dT)мРНК

OH-

Вбудовування у вектор з 
конекторами полі(dT)
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Нуклеїново - білкове впізнання

• Важливими параметрами впізнавання є площа і топографія взаємодіючих поверхонь білку і 
нуклеїнової кислоти та їхня афінність. Визначальну роль в нуклеїново-білковому впізнаванні відіграє
динаміка молекул-партнерів, в першу чергу ДНК (напіврозкритий стан, здатність до локальних
вигинів).

• Дослідження модельних сполук: встановлення специфічності взаємодії чотирьох основ нуклеїнових
кислот з боковими групами амінокислот. Використовуються як мономерні, так і полімерні складові
білків і нуклеїнових кислот.

• Типи взаємодії:

1. Електростатичні взаємодії між залишками фосфорної кислоти і аміногрупами лізину і аргініну.

2. Стекінг - взаємодії між боковими групами ароматичних амінокислот (Тrp, Тyr, Phe) і основами.

3. Водневі зв’язки.

4. Гідрофобні взаємодії між неполярними амінокислотами і основами.

• Антипаралельний β-шар деяких глобулярних білків в них закручений в праву спіраль, кривизна якої
добре співпадає з кривизною поверхні подвійних спіралей ДНК і РНК. Структура стабілізована
водневими зв’язками між гідроксильними групами рибози та пептидними групами. Взаємодія між
подвійними спіралями нуклеїнових кислот і поліпептидними α-спіралями, напевно, забезпечується за
рахунок бокових груп амінокислотних залишків, без участі пептидних груп, які задіяні в формуванні α-
спіралі білку.
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Нуклеотидна послідовність ТАТА-боксу

• ТАТА-бокс, це характерна послідовність нуклеотидів в ДНК, що утворює промотор і зумовлює суттєві зміни в структурі ДНК. За
допомогою рентгеноструктурного аналізу встановлено тримірну структуру комплексів, які утворює ТАТА-бокс ДНК з білками (TBP). 

• ТВР зв’язуються з високою спорідненістю з ТАТА-боксом і працюють з усіма РНК-полімеразами. ТВР містять С-кінцевий домен, що
складається з 180 амінокислотних залишків, який є висококонсервативним філогенетично, як і сам ТАТА-бокс.

• Структура ТВР, яка містить 10-ти ланцюговий антипаралельний β-шар і 4 a-спіралі за формою нагадує сідло. З кожного боку сідла
розташовані дві петлі, які містять два консервативні залишки фенілаланіну, які необідні для зв’язування з ДНК.

• При зв’язуванні ТВР з ДНК, остання зазнає суттєвих структурних змін, розкручуючись і згинаючись, в той час як структура білку
практично не змінюється. ТВР прилаштовує структуру ДНК до своєї вигнутої поверхні.

• Взаємодія ТВР з ТАТА- елементом зумовлює вигин ДНК приблизно на 80о і її розкручування на 110о. Як результат, утворюються
чисельні гідрофільні і гідрофобні контакти з поверхнею білку. Зміна структури ДНК відбувається за рахунок зміни кутів, утворених
ковалентними зв’язками в полінуклеотидному ланцюгу між 1 і 8 нуклеотидами. 

• Можливо розкручування ТАТА- боксу сприяє розділенню двох ланцюгів ДНК, що необхідно для ініціації транскрипції. ТАТА 
нуклеотидні послідовності знаходяться в тих ділянках ДНК, де повинна відбуватися ініціація розділення ланцюгів. 

• Отже, нуклеотидна послідовність ДНК, завдяки фізичним властивостям, несе другий, фізичний рівень інформації, додатковий до
хімічного взнавання.

5’ Г Т А Т А Т А А А А Ц Г
3’ Ц А Т А Т А Т Т Т Т Г Ц
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Схема сплайсінгу мРНК

• Синтез мРНК еукаріот і прокаріот відрізняються. 

• Первинні траскрипти мРНК еукаріот набагато довші (до 10 раз), ніж очікувані, бо послідовність нуклеотидів в 
мРНК, яка транслюється в білок, розділена нуклеотидами (інтронами). Ті, що кодують білки – екзони. 

• Гени людини можуть мати від 2 до 50 інтронів довжиною від 50 до 20000 пар нуклеотидів. Довжина екзонів не
перевищує 1000 пар нуклеотидів. Видалення інтронів з первинного транскрипту і об’єднання екзонів з 
утворенням зрілої молекули мРНК називається сплайсінгом (splicing).

• Сплайсінг здійснює сплайсома, що складається з малих ядерних РНК (мяРНК) та білкових факторів. Роль матриці
РНК виконує тільки в цитоплазмі. Перед переходом із ядра в цитоплазму попередники мРНК (15-17 тисяч
нуклеотидів) вкорочуються і перетворюються в мРНК (приблизно 2 тисячі нуклеотидів).
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Альтернативний сплайсінг мРНК

• Стрілками показані два можливі варіанти сплайсінгу.

• Наявність переривчастих генів (екзон-інтронна структура) має переваги, бо дозволяє здійснювати
альтернативний сплайсінг, коли з одного гену можуть утворюватись різні ізоформи білку.
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Відео про роботу нуклеїнових кислот

• https://www.facebook.com/mike.pritula/videos/1661378737331387
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