Вторичная и третичная структура глутаминсвязывающей тРНК из
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Аннотация         Было проведено исследование вторичной и третичной структуры данной тРНК и обуславливающих ее взаимодействий между нуклеотидами.

Введение        Транспортные РНК (тРНК) – вид рибонуклеиновых кислот, отвечающий за транспорт аминокислот к месту их включения в состав белка (к рибосоме). тРНК имеет форму ‘клеверного листа’ (см. рис.). Каждая тРНК может переносить только одну из 20 аминокислот, соответствующую ее антикодону.

Проделанная работа

Из www.rcsb.org/pdb была извлечена структура тРНК в pdb-формате , где присутствует сама РНК и белок. В работе были использованы программы из пакета 3DNA (построение вторичной структуры – программа find_pairs ), mfold (алгоритм Зукера), Rasmol.
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Результаты 

Первичная структура тРНК:

GGGGUAUCGCCAAGCGGUAAGGCACCGGAUUCUGAUUCCGGCAUUCCGAGGUUCGAAUCCUCGUACCCCAGCCA          
Для удобства построения вторичной структуры комплементарные друг другу участки выделены одним цветом                     
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антикодоновый стебель         U --- A
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           Синим обозначены неканонические пары нуклеотидов.

            Красным обозначен антикодон.                           

           Нестандартных оснований и псевдоузлов не имеется.

Исходя из имеющегося pdb-файла (база данных rscb) можно предположить, что за стабильность 3D-структуры отвечают:

-следующие водордные связи, не сводящиеся к комплементарным взаимодействиям:

	13
	:[..A]A-**+-A[..A]
	45

	18
	:[..G]G-**+-U[..U]
	55

	19
	:[..G]G-----[..C]    
	56

	15
	:[..G]G-**+-C[..C]
	48


-неспиральный стекинг, образующийся между следующими парами нуклеотидов:

7-49, 50-65, 29-42, 9-45, 45-21, 21-48, 18-58, 19-57

Из предложенных программой mfold, основанной на алгоритме Зукера, структур наиболее правдоподобной (похожей на лист клевера) является изображенная ниже:
[image: image1.emf]
Обсуждение. 

РНК имеет L-образную пространственную структуру, которая поддеоживается  водородными связями, не сводящимися к комплементарным взаимодействиям нуклеотидов, и неспиральными стекинговыми взаимодействиями. L-образная форма позволяет тРНК связаться с переносимой ей аминокислотой и добраться до кодона внутри рибосомы.

         Сопроводительные материалыВ файле 1gtr.spt содержится скрипт для Rasmol, позволяющий визуализировать основные элементы структуры тРНК из PDB записи 1gtr.pdb 
Этот же текст для удобства приведен ниже:
define   helix1   2-7b, 66-71b

define   helix2   10-12b, 23-25b

define   helix3   26-33b, 37-44b

define   helix4   49-54b, 58b, 61-65b

define helics  helix1, helix2, helix3, helix4

echo tRNA helices are defined as helix1, helix2, helix3, helix4   

echo helics is for joint of helix1, ..., helix4 

define loop1  13-22b

define loop2  54-60b

define junction 8-9b, 45-48b

define loops loop1, loop2

echo tRNA loops are defined as loop1, loop2

echo loops=loop1+loop2

echo junction defined

define anticodon  34-36b

echo tRNA anticodon defined

restrict none

restrict *b 

wireframe 80

select helix1

color red

select helix2

color yellow

select helix3

color blue

select helix4

color pink

echo Enjoy stems of the best in the world tRNA!!!

pause        

define   nc   13b, 14b, 18b, 21b, 26b, 32b, 38b, 44b, 45b, 55b 

select nc

color green

echo Non-canonical pairs (nc) are in green!!!

select anticodon

color purple

echo  CUG anticodon is in purple!!!

define lend 72-76b

echo lend stands for an uncoupled 3' end

pause

echo Ciao!

