Структура тРНК глутамина из организма Thermus thermophilus
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При помощи метода рентгеноструктурного анализа была получена модель структуры молекулы Глутамил-тРНК-синтетазы, блокированного с тРНК глутамина.

тРНК - это класс молекул, ответственных за транспорт активированных остатков аминокислот в рибосому и обеспечение их включения в синтезирующуюся белковую цепь. Известно, что тРНК имеет вторичную структуру клеверного листа, которая в 3D за счет взаимодействия отдельных доменов складывается в L-образную структуру с дву- и односпиральными участками.  Цель данной работы – изучить архитектуру и внутренние взаимодействия в отдельной молекуле тРНК на примере тРНК глутамина.

Сиквенс нуклеотидной цепи:

G-G-C-C-C-C-A-U-C-G-U-C-U-A-G-C-G-G-U -U-A-G-G-A-C-G-C-G-G-C-C-C-U-C-U-C-A-A -G-G-C-C-G-A-A-A-C-G-G-G-G-G-U-U-C-G-A -U-U-C-C-C-C-C-U-G-G-G-G-U-C-A-C-C-A

Все данные таблицы межмолекулярных взаимодействий получены на основании работы программы find_pairs. Ниже приведены данные о контактах в  комплементарных участках цепи, полученные при обработке программой Pdb файла 1g59.
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	1
	_:[..G]G-----C[..C]:.5
	72
	|

	2
	2
	_:[..G]G-*---U[..U]:.5
	71
	|

	3
	3
	_:[..C]C-----G[..G]:.5
	70
	|

	4
	4
	_:[..C]C-----G[..G]:.5
	69
	|

	5
	5
	_:[..C]C-----G[..G]:.5
	68
	|

	6
	6
	_:[..C]C-----G[..G]:.5
	67
	|

	7
	7
	_:[..A]Ax----U[..U]:.5
	66
	|

	8
	49
	_:[..G]G-----C[..C]:.5
	65
	|

	9
	50
	_:[..G]G-----C[..C]:.5
	64
	|

	10
	51
	_:[..G]G-----C[..C]:.5
	63
	|

	11
	52
	_:[..G]G-----C[..C]:.5
	62
	|

	12
	53
	_:[..G]G----xC[..C]:.5
	61
	|

	13
	54
	_:[..U]U-*--xA[..A]:.5
	58
	|

	14
	55
	_:[..U]Ux**+xG[..G]:.5
	17
	x

	15
	38
	_:[..A]A-*---C[..C]:.5
	32
	|

	16
	39
	_:[..G]G-----C[..C]:.5
	31
	|

	17
	40
	_:[..G]G-----C[..C]:.5
	30
	|

	18
	41
	_:[..C]C-----G[..G]:.5
	29
	|

	19
	42
	_:[..C]C-----G[..G]:.5
	28
	|

	20
	43
	_:[..G]G-----C[..C]:.5
	27
	|

	21
	44
	_:[..A]Ax*---G[..G]:.5
	26
	|

	22
	10
	_:[..G]G-----C[..C]:.5
	25
	|

	23
	11
	_:[..U]U-----A[..A]:.5
	24
	|

	24
	12
	_:[..C]C----xG[..G]:.5
	23
	|

	25
	13
	_:[..U]U-**+xA[..A]:.5
	46
	|

	26
	14
	_:[..A]A-**-xU[..U]:.5
	8
	|

	27
	15
	_:[..G]Gx**+xC[..C]:.5
	48
	x

	28
	18
	_:[..G]Gx---xC[..C]:.5
	56
	+


Ниже приведена вторичная структура молекулы тРНК, построенная на основании результатов табл 1.
	Красным обозначены нестандартные пары нуклеотидов.
Оранжевым обозначен антикодон.
	Таблица контактов нуклеотидов поддерживающих L-образную структуру ТРНК

(цвета в таблице соответсвуют цветам на изображении вторичной структуры)
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Ниже представлена наилучшая вторичная структура, полученная при помощи алгоритма Зукера программой mfold.
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Структура цепи тРНК большей своей частью состоит из спиральных участков, встречаются редкие выпетливания и одна петля с антикодоном. Такое строение подразумевает большое количество внутримолекулярных связей. Это позволяет сделать предположение о высокой устойчивости молекулы, что и подтверждается в ходе обработки специальными программами результатов рентгеноструктурного анализа.

 
L-образная структура тРНК  поддерживается за счет образованя водородных связей между нуклеотидами разных петель. Это видно на изображенной выше вторичной стуктуре тРНК и подтверждается при рассмотрении в 3D с помощью программы RasMol. Одной из важнейших ролей структуры тРНК в ее функционировании является то, что молекулярные структуры вторичного и третичного строения не должны физически загораживать антикодон, мешая ему взаимодействовать с кодоном на мРНК. Нужно отметить, что кодон находится внутри рибосомы и до него трудно достать, не имея подходящей конформации молекулы. Структура так же обеспечивает полноценное связывание тРНК с соответствующей аминокислотой.
	№ остатка
	Связь
	Влияние

	517(G), 555(U)
	Водородные связи.
	Взаимодействие петель

	518(G), 556(С)
	Водородные связи.
	Взаимодействие петель

	557(G); 519(U), 556(C); 518(G), 555(U)
	Неспиральный стэкинг
	Взаимодействия между junction и антикодоновым стеблем.

	509(C), 545(A), 546(A),
	cтэкинг
	Взаимодействия в junction.

	510(С), 545(A)
	водородная связь
	Взаимодействия между junction и антикодоновым стеблем.

	513(U), 522(G)
	Водородная связь
	Взаимодействия в петле.

	514(A),508(U)
	Водородная связь
	Взаимодействия петли и junction.

	973(A), 975(C), 976(A),
	Неспиральный стэкинг
	Взаимодействия 3’-конца

	514(А), 521(А)
	Водородные связи.
	Взаимодействия в петле

	515(G),548(С)
	Водородная связь
	Взаимодействия между junction и петлей.

	513(U), 546(A)
	Водородная связь
	Взаимодействия между junction и петлей.


 
В файле 1g59.spt содержится скрипт для Rasmol, позволяющий визуализировать основные элементы  структуры тРНК из PDB записи 1g59.ent.
load "1g59.ent"

Echo Press any key to start script

pause

restrict *B, *A

define hel1 501-507B, 566-572B

define hel2 549-553B, 561-565B

define hel3 538-544B, 526-532B

define hel4 510-512B, 523-525B

define hels hel1,hel2,hel3,hel4

echo tRNA helices are defined as helix1..helix4

echo tRNA helices are for joint of helix1..helix4

define loop1 513-522B

define loop2 533B, 537B

define loop3 554-560B

define loops loop1,loop2,loop3

echo tRNA loops are defined as loop1..loop3

echo tRNA loops are for joint of loop1..loop3

define anticodon 534-536B

echo tRNA anticodon is defined as anticodon

define End1 573-576B

define Ends End1

echo tRNA 3`End are defined as Ends 

select all 

select hels

color red

echo Helices are colored in red

pause

select loops 

color green

echo Loops are colored in green

pause

select Ends

color white

echo Lends are colored in white

pause

select anticodon 

color gold

echo Anticodon is colored in gold

select all

restrict *B

echo End. Chiao!
3D структура tRNA извлечена из записи 1g59 базы данных PDB.

Комплементарность пар определена программой find_pair пакета 3DNA.

Результаты обработаны с помощью программ MSWord, RasWin, IrfanView.

Выражаю признательность за теоретическую помощь в подготовке отчета Александру Панчину (ФББ, 201).
