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RNS SZINTEZISESERES

A genom alapvetd funkcidja, hogy a sgjt mikodéséhez esszencidlis gépek

(fehérjek) dddli tdsara vonatkozo informéci Ot tartalmazza. A DNS-ben rglo

informacio egy kétlépéses folyamatban eredményezi fehérjék szintézisa:

1. A DNStemplaton RNS szintetiza 6dik és ezt a folyamatot transzkripcionak
nevezzik.

2. A transzkripcioban keletkezett RNS-en riboszémak kdzremikodése mellett
fehérje szintetizA dik a transzl&cid folyamataban.

Az dabbiakban afehérjeszintézis ezen kétlépéses folyamatanak €0 |épésave a
transzkripcioval foglalkozunk részletesen.

RNS szintézis (transzkripci6)

Biokémiailag afolyamat laszdlag
Igen egyszertd. A DNS templaton

DA
tarnplate steaedd g
e

ribonuleozid-trifoszfatok
felhaszndésa mellett egy S0
ribonukleinsav |ancot kel e
szintetizani. A folyamatot 5
katalizAni képesenzima DNS g
fliggd RNS-polimer az. Ezek az i
enzimek a DNS polimerézhoz 3 6n on
hasonléan 5'® 3 irany ol at e s
l&ncszintézist képesek katalizani.

A folyamatban pirofoszfat o
képzodik. - o

A folyamat biokémiailag egyszer(i

ugyan, de topologiailag

komplikdt. Az RNS polimeraznak

ugyanis.

1. fe kdl ismernie alanc szintézis kezdohdy,

2. fd kdl nyitnia a készd( DNS lancat,

3. mozognia kell a DNS templéton, mikdzben RNS+t szintetiza,

4. be kell fgeznie a megfeed helyen a transzkripcidt.

Mindezek dapjan az RNS-szintézis, mas makromolekulak szintéziséhez hasonl 6an)
egy harom |épésre oszthato folyamat:
1. lanckezdés vagy iniciacio,
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2. lanc ndvekedés vagy dongacio,
3. lénc «zintézis ledlasa vagy terminécio.

Az RNS szintézis folyamatanak
mindharom fenti [epését az RNS i e
polimeréz katdizdja ési gy sgjteni Ziﬁﬁrﬁ;ﬁ{ﬁ?‘? ;

lehet, hogy egy igen komplikdt

enzimrol van szo. s e e
L T

A baktériumokban egyféle RNS STty

TREFHOSPHATES

DA BELIX

Az RNS szintézis fenti komplikalt RRAE
folyamatait a baktériumokban egyetlen AN

RNS polimeréz végzi, ezért amolekula
bonyolult: tébb aegységhdl dl. Az
eubaktériumok RNS polimer aza 6t
aegyseghdl épll fel: 2 darab a, egy
darab b, egy b' ésegy s. Az a,bb’
aegységek komplexe képzi az enzim
magja. A d-alegység csak az kezddpont felismerésehez (iniciécio) fontos és utana
ledisszocid az enzim magj&dl. Az E. coli-ban 6t kiil6nb6zo d faktor mikddik. Az
Osbaktériumok RNS polimerdza még a valédi baktériumokénd isjova
komplexebb, mert két nagy és nyolc kis alegyseghdl épil fel. Az aldbbiakban a
prokariota RNS szintézis folyamatat annak harom |épése szerint kilon targyaljuk.

A lanckezdés vagy iniciacio

Az RNS polimerazok gyakran “Utk6znek” a DNS-sdl, de annak csak bizonyos
szekvenciaihoz képesek kotddni. A RNS polimerdzok dta a DNS-ben feismert
szekvenciét, ahova hozzékapesolddnak, promoter nek nevezzik. A promoter,
amihez az RNS polimeréz hozzakothet mindig a fehérjéket kodol 6 gének el bt
helyezkedik €. Konvencié szerint a DNS esd bazisat, ami RNS-be i rodik & “+17-
e jeldljik és ennek megfeleden a promoter a negati v szamokkd jeldlt bazisok
irdnyaban helyezkedik €. Prokariotakban igen gyakori, hogy tébb génnek egy
kdzOs promotere van és ilyenkor a megk6tddott RNS polimeraz egyszerre &i rja
az Osszes gént. Az egyes gének el6tt elhelyezkedd promoter szekvencidk nagyon
hasonl6ak egymashoz, ami természetes is, hiszen ezek olyan szekvencidk amiket
az RNS polimeréz felismer. A promotereknek tehat kdzos vonasaik vannak, ami
azt jeenti, hogy Un. konszenzus szekvenciakat tartalmaznak. Egy tipikus E.coli
promotert mutat az dora. A génati rés kezdetétdl (+1) szami tott -35 és -10 bézispar
tavolsigokban adenin (A) timin (T) gazdag szekvenciak figyelhetdk meg, ami a
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prokariota promoterek atalanos jelegzetessége. Az A és T gazdag régiok
elhelyezkedése -35 és -10 pozi cidban minden promoternek ataanos tulgjdonsaga,
de ezenki vil szekvenciguk kilénb6z0. Az egyes promoterek kozti szekvencia
kil Onbségek pedig befolyasoljak az RNS polimeraz kotddesét a promoterhez.
Vannak promoterek amikhez nagyon erésen kotddik (nagyon gyakran képez vele
komplexet) és vannak, amelyekke csak ritkabban. Ha a génati rést specidis
mechanizmusok nem szabalyozzak, akkor az RNS transzkripcio gyakorisagat az
adott génen a promoter erdssége hatérozza meg. Az egyes genek éti ras
gyakorisaganak dsszehasonli tésa promoterelk erdsségére ad felvilagosi tast. Az
egyes promoter szekvenciak 6sszehasonli tésa pedig megadja az RNS polimeraz
idedlis promoter szekvencigat, amihez a legerGsebben tud kétédni. llyen idedis
promotert az E.coli genomja nem tartalmaz, és ennek oka nagyon egyszerd. Egy
ilyen idedlis promoterrel rendelkezd gént olyan gyakran i rnaé az RNS polimeréz,
hogy az gétlolag hatna a tobbi &i résara. A baktériumban mikodd promoterek tehét
az idedis promoter tobbé-kevésheé lerontott vatozatai. Az egyes promoterek kozti
killonbség az RN'S polimeréz kétésben igen jelentds, akar 10* nagysagrend( is
START SIGMNAL _3|5 _1i5. +i
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lehet. Ez azt jelenti, hogy van olyan gén a baktériumban, ami csak egyszer i rodik
a generacios idonkent, de van olyan is, ami minden mésodpercben. Meg kell
jegyezni, hogy mivel prokariotékban a fehérjeszintézis a transzlécio szintjen mér
nem szabdyozott, ezért afehérjék sgten belli aranya a e sdsorban
transzkripcidjuk mértékét tikrozi. A transzkripcié mértéke pedig a promoter
erdsségének flggvénye, amit még az RNS polimeraz iniciacios faktora (S)
befolyasol (melyik s aegység kotddik a polimerazhoz).

A -35 szekvencia az RNS polimeréz kezdeti felismerés helye, ahol el6szor a
DNS-hez kotddik. Innen &ugrik a-10 pozicidba, amit TATA-box-nek is
neveznek. A promoter felismerésében a s-alegység segi ti az RNS-polimerézt,
amit ezért iniciacios faktornak is neveznek. Ezt kovetben felnyitjiaa DNS
kettbs-hélix hidrogén-kotésalt ésa DNS-en egy “buborék” keletkezik, ami
dtadban a“-9"-t0l a“+3" nukleotidig tart. Ennek a buboréknak a kézepen Ul az
RNS-polimeraz, ezé&t Un. nyi It komplexnek nevezziik.Ezt kdvetden az egyik szalat
templétként haszndva egyszd i RNSt szintetizd a +1 bazisdl kezdve a szintézist.
Amikor aszintetizalt RNS déi a8 bazis hosszt, akkor a s-alegység ledisszocid és
az RNS polimeréz teljes sebességre kapesol. A DNS felnyi 1asanak mértéke
(buborék) késdbb ndvekszik és kb. 18 bazisparnyi DNS szakasz van nyitvaa
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DNS-en atranszkripci6 soran.
Természetesen az RNS s
folyamatosan ledisszocid a DNS-rdl
éscsak a3 vége fedli kb. 12
bazisparnyi szakasza kapcsolodik a
DNS-hez.

Felmertl akérdés, hogy melyik
szda mésoljale az RNS-polimeraz
illetve mdyik szd az étdmes szd?
Ezt nem az RNS polimeréz donti €,
hanem a promoter, ami “ralilteti az
RNS polimerazt aDNS-re. A
promoter meghatarozza, hogy az
RNS polimerdz milyen irdnyban Ul a
DNS-re. Mive az RNS polimeraz
csak egy adott irdnyban képes
mozogni ésmindig 5® 3 iranyt <4
sintézig katdiza, ezen két tényezd
egyértdmien kijel6li az értelmes
szdat. Az étdmes sza génenkeént
vdtozik, hol a DNS egyik szda, hol
amésk.

Konvencio szerint a gént nem a
templétkent haszndt DNS szd, hanem
a komplementer (értelmetlen) szd 3-
>5' irany( szekvenciavd adjuk meg,
mert ez azonos a kepz6dd RNS
sekvencigavd.

Az iniciaciot kdveten komplementer
bazispar képzés révén ndvekszik az
RNS lanc (dongacio). Mind tavolabb
kerll az RNS polimeraz a
promotertdl annal hosszabb RNS
molekulalég lerdla A sOrdn ati rt
geneken tobb RNS polimeréz is halad
egymast kovetden.

RNS szintézis és érés

3I
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left makes RNA by using the top strand as a
template
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transcript

direction of polymerase
movement and RMA chain growth

RMA polvmerase ’ x i l

start
signal

DMNA double helix

Az dongacié egészen addig tart, ami g az RNS polimerdz  nem é egy specidis
szekvenciat (stop szignal), ami az RNS szintézis befg ezésere készteti
(termin&cid). llyenkor |edli tjaaz RNS szintézist, és mind a DNS templé mind az
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Ujonnan szintetizat RNS ledisszocidnak rola. A terminécidnak van egy
szabdyozott formgais, amit attenuacionak neveziink, de azza a génmikddés
szabdyozasa fe ezetben foglakozunk. It most csak a nem reguldt terminaciorol
esk sz0. Ezek akkor kdvetkezik be amikor az RNS &ti r egy guanin (G) és citozin
(C) bazisokban gazdag régiot, ami fordi tott ismétlddést mutat és sok adenin (A)
koveti. Ennek eredményekeént a képzddott RNS egy hajth strukturét képez és
mintegy leloki az RNS polimerazt a DNS templatrdl. A sok adenin uracilok
eredményezi. Az RNS polimerdznak van egy terminacios faktorais és bizonyos
gének &i rasanak befg ezésthez erre is szilkség lehet.

ETOP SIGMAL
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Eukariétakban haromféle RNS polimer az makodik

Az eukariota sgitekben hdromféle RNS polimeréz tadhatd, melyek mind egymassa
mind a prokariota RNS polimerdzzal mutatnak némi struktardis hasonldsagot. Ez
azt jelenti, hogy minden RNS polimeraz rendelkezik nagyon hasonl
aegységekkd, de vannak eltéerd degységeik is. Az eukaridta RNS polimerazok
legadbb ti z alegységhdl dlnak és olyan iniciacios faktorokat igényelnek, amiknek
el 0zetesen a promoter hez kel kétddnitik, hogy az enzim kétddni tudjon.

Az eukariota RNS polimerazok a sgtmag kiilonbdzo régidiban lokalizal ddnak és
kUlonbdzd RNS-eket készi tenek. Az RNS polimerédz | riboszomakat alkoté RNS-
eket (rRNS) szintetizdlja, kivéve alegkisebb rRNSt (5S5). Ezenki vl ez készi ti a
Kisnuklearisribonukleo-protein RNS-é is. Az RNS polimeraz Il azokat a
géneket i rjaat, amiknek RNS-e proteinné fordi todik, vagyis ez készi ti amRNS-
eket. Az RNS polimeraz 111 alapvetden atRNS-ek szintéziséért felelds, de ez
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intetizalja alegkisebb riboszomdis RNS-t is (5SrRNS). Az RNS polimeréz | a
nukleoluszban (sgjtmagvacska) taldhato, ami az rRNS-ek szintézisének szintere,
mi g amésk ké RNS polimeréz a nuleoplazmaban fordul €6, ami a sgjtmag
sgitmagvacskan ki vili része.

Eml3s sgjtekben minden egyes Eooboos | Ekayek
polimerazbdl 20-40 ezer darab (azBf') )
taldhatd sgtenkent. ' ! a
B0 (B0 B0 BT
Az eukaridta mRNS-ek R
mindkét végukdn maodositott
molekulak EE| <> 3 .
Amint azt mé emli tettik az RNS ® O O
polimeréz 1l szintetizélja eukaridta ® © o
sgtekben a mRNS-eket, amiknek
a ssjtmaghan el&fordul forméit o O O po—
subunits
5' end of RNA transcript Q C) o
E;.PPNDND-——'—"?'I“ D D D
O 0O O]
N P, +5 +4 +7 }::;:ﬂ’é’;,'mm
subunits
PPNpNp e €] SO €QES transzkripteknek nevezzilk. Az
- el sodleges transzkriptek Osszessege a
N PP, sgitmagban akotja az un. heter ogén nuklearis

RNS-t (hn-RNS). Ezek atlagos mérete 7000
nukleotid kordl van, viszont az egyes lancok

GppprNp—_--

e e hossza nagyon kil onb6zd és erre utal a
o ! heterogén jelz0. Az eukariota sgjtekben a mRNS-
CH,y — GpppNpNp memmmemes €K, tENE 8z RNS polimeraz 11 transzkriptjei,
add methyl mindkét végukon (5 és 3’ a végukon egyarant)
& o Rk madosf tottak, és ez jelzi a st szdméra, hogy

CHy— GpppNpNp se——— eZd(a az RNS‘d(ﬁ fd‘lé]éje kdl fOde' tml.
CHs Fontos megjegyezni, tehé hogy az RNS
polimerdz | és 11l termékel nem modosi tottak.

A mMRNS5' végének mbdosi tédsa akkor kdvetkezik be, amikor a transzkript kb.
30 nukleotid hossziisagul lesz. Ekkor az 5' végrdl |ehidrolizAodik egy foszfét a ott
lévd trifoszfabdl, és egy GTP kapcsolodik avéghez pirofoszfat kilépése mellett.
A GTP azonban dllentétes orientaciova kapcsolodik ési gy egy 5-5'-
trifoszfodiészter kotés kepzddik és nem sokkal a bel épését kovetben metilezddik.
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Ez az 5 sapka afehérjeszintézis iniciaciéjdhoz fontos, és azok az enzimek, amik
ezt készi tik, az RNS polimeraz 11-héz kapcsol 6dnak és ez magyardzza, hogy a
masik kétfgta RNS-en nem kovetkezik be ilyen modosi tés.
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CLEAVAGE RAPIDLY DEGRADED

Gppp — e T

proly-h -~ -~ £
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A transzkripciO befejezésat a képzddd RNS molekula 3' végén a prokariotékkal
ellentétben nem terminécids szignd hatérozza meg, hanem a kovetkezd
mechanizmus. Az RNS lanc szintézise soran megjeenik egy vagas szekvencia,
ahol az RNS lanc ehasad. Egy poli-A polimeraz nevi enzim kapcsolodik alevad
lanchoz és egy 100-200 adenilsavbdl dl6 szakaszt kot hozza. Ez a poli-A far ok.
Ekozben az RNSP 11 folytatja a gén &i résat, de mive az Ujonnan képzodott 5
végre nem kerll sapka, ezért ezek az RNS-ek degradd 6dnak. A poli-A farok
segi ti az RNS transzportja a sgitmagbdl a citoplazmaba, és stabilizdjaaz RNS+.

Az RNS polimeraz |1 gyartja a sgjtekben képzodd RNS-ek felét, de mivel a
MRNS-ek nagyon rovid detliek, ezért az 6sszRNS-nek csak kis szazal ékét
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képvisdik. Mégis kdnnyen ki lehet “halészni” a mRNS molekulakat az RNS-ek
keverékbdl a poli-A farkuknd fogva, ugyanis azok jol kétddnek timin-
nukleotidokbdl készi tett polimerhez (poli-T).

Az eukariotdkban a mMRNS molekulak érési folyamaton mennek keresztill

A baktériumokban a fehérjék kodolasa a génekben folytonos, ezért igen véaratlan
volt az a felfedezés 1977-ben, amikor kidertilt, hogy az eukariota gének nem
kodol6 (megszaki t0) szakaszokat is tartalmaznak. Az
Jusoar ploama eukari6ta gének tehat mozaikosak, kédol 6 szakaszok
: s (exon) és nem-kodol 6 szakaszok (intron)
vatakozasabdl dlnak. Az exon tehé a DNS azon

)

B szakasza, aminek mésolata az mMRNS-ben megmarad
mﬁ:& és transzlaci 6t kovetden megjelenik a fehérjében is.
s e RNA Ezzdl szemben az intron az a DNS szakasz, aminek

4% mésolata az mMRNS-bdl az RNS érés soran kihasad.

k& —— - )) Az intronok felfedezése végul magyarazatot ad a
hnRNS-ek régota ismert rejtélyére. A fehérjék

o o | Glagosan 300-400 aminosavbdl dlnak, ami 900-1200

oA nukleotidbdl 816 RNS-nek felel meg. A hnRNS-ek
osemes | itssevaenea | tehét feltinGen hosszlisk az dtaluk kodolt fehérjékhez
o képest. Az isismert volt, hogy a hnRNS-ek néhany
e¥TosoL perc alatt a 7000 nukleotidos mérettikrdl 1500
nukleotid méretre csbkkennek anélkil, hogy

elvesztenék 5 és3' modosi tésaikat. Az intronok
felfedezése magyarézatot adott a hnRNS-ek misztikus voltara. Az el sddleges
(primer) transzkriptek a gének gazdasigtalan kopia, amik exonbdl és intronbdl
alnak és ezek dsszessége alkotja a hnRNS-t, aminek &tlagos hossza az intronok
miatt jelentdsen nagyobb, mint azt a fehérjék aminosav tartalma dapjan varni
lehetne. Az intronok azonban az RNS érés folyamata soran kivagodnak az mRNS-
ekbdl, miel6tt az kijutna a sgitmaghdl és ez magyarazza az mRNS-ek &lagos
méretének dramai csokkenését.
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Az elsddleges transzkripteket azonnal fehérjék boritjak

Az Gjonnan szintetizalt MRNS-ek azonna fehérjékkel 1épnek kapcsolatba.
Alagosan kb. 500 nukleotidbdl 416 mRNS tekeredik fel egy fehérje tartalmi
részecskére, feltehetben a nukleoszomakhoz hasonléan. A hnRNS fehérjékkel
akotott komplexé heter ogén nuklearis ribonukleoprotein részecskének
(hnRNP) nevezzik.

Az eukaridta sgjitek sejtmagjdban és citoszoljdban is kimutathatok olyan kis (kb.
250 nukleotidbdl d16) RNS molekulak, amik fehérjékkd akotnak komplexet. A
sgjtmagban el 6fordul kat kis nuklearis ribonukleinsavaknak (snRNS), mi g a
citoplazmaban |évoket kis citoplazmas ribonukleinsavaknak (scRNS)
nevezzik. Fehérje akotott komplexelk (kis nuklearis ribonukleoproteinek =
snRNP lletve kis citoplazmas ribonukleoproteinek = scRNP) hasonli tanak
ugyan ariboszomékra, de azoknd sokkal kisebbek. Elnevezésik mindig a
nukleinsav komponens dapjan torténik és a sgitmagban lévoket U1, U2,....U12
jelolessd illetjik.

Bizonyos snRNP-k az exon - intron hatédron gyorsan kapcsolatba |épnek a
hnRNP-vel. Részletes biokémial vizsgdatok kideri tették, hogy az U1,U2,U5 és
U4/U6 snRNP-ek komplexe alkotja a “spliceosome” -at, vagyis azt a biokémial
gépezetet, ami feldGs az intronok kivagasaért.

Az intron szekvencidk lasszo alakban vagodnak Ki

Az intronok hossza dtaldoan 80-1000 nukleotid kozétt vatozik, és nukleotid
szekvenciguk nagy része teljesen [ényegteen a sgt szaméra, szemben az
exonokeéva, amelyek minden nukleotidja aapvetd fontossagu. Az intronokban
egyedil akivagodasukért felel6s szekvenciak fontosak, amik az intronok keét végén
(5 & 3 végen) hdyezkednek d. Ezek a szekvencidk nagyon hasonldak egy adott
faon be il az egyes intronokban, teha konszenzus szekvencidk ismerhetdk fel
bennik. Egy ilyen konszenzus intron szekvenciat mutat az abora.

2" exon intron 3 exon
r-:l'?'qlr‘.'-.‘?'l{:ﬂ SE_:I:!I,II'_![H;_;G_'! 58 |.';| Igncea
s A e to b e —
c A vuuvuuvuvuuvuouuuwuy cC G
§ ——or AG GU or AG U ————- A ororororororororororor N or AG or ——- 3
A G cccccCcccccc U A
consensus sequence for branch- consensus sequence for 3' splice site

5' splice site (“donor site") point A ("acceptor site”)
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Ezekben a szekvenciakban az intronok nem nagyon vatozhatnak, mert haa
nukleotidsorrend vatozasa kdvetkeztében nem vagodnak ki az a fehérje aminosav
sorrend; ében jelentBs valtozast fog okozni.

Az U1l snRNS 5 vége komplementer bazisparokat tud képezni az intronok 5
végén taldhatd szekvencidkkal. Az U2 snRNS egy k6zépsd szakasza pedig az
intronok 3 végén elhelyezkedd szekvencidkkal |épnek hasonlé kapcsolatba.

{a)
U u
U U
( ) U1 snRNA UZsnRNA |
C—G
v U U
3 U u
A—L]
( : : J G—C
Sm _“.II.-'\-.[.".. A—UCUAAGCA cap B
3 - GUCCAUUCAUA cap 5' AucauGU®
- I - MIN e cact »
GUAAG JACL CAG i
Exon 1 e by Exon 2

Az U5 és az U4/U6 funkcigja a spliszoszoOmaban, hogy az intron két végéhez
tapadt U1 és U2 komponenseket egymaés kdzel éoe hozzak. Ha ez megtortent
akkor az intron 5’ végéndl elvagodik az RNS lanc ésa 3’ véghez kdzdi helyhez
kapcsolodik és kiadakul az un. lasszd dak. Ezt kévetden az intron 3 végeis
elhasad és az exonok dsszekapcsol 6dnak.

5 splica site U1 snRRNP U2 snRNP 3 5lI|r:|I||::\E| site
5" exon ko 3 oxon
SEOQUEeNCE —\>l/ :quuﬂnm : i saquance
5 3 Precursor
ey e mRAMA moleculs
US, LU4Ue, etc. ASSEMBELY OF
SPLICEOSOME

S5TEF
LARIAT FORMATION

us AMD 5 SPLICE SITE
‘ CLEAVAGE .
3 —r"' 5

Uajus STEP 2
3' SPLICE SITE
CLEAVAGE AND
EXON SEQUENCE
LIGATION

exciged intron sequance
in the form of a lariat
e Awill be degraded In nucleus)

mature mAMNA
! T R | e 3
5 3 {ligated exon

SEQUENCES)
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Konny( belani, hogy az intron kivagodasanak nagyon pontosnak kell lennie, ha
pusztan csak egy nukleotid kilonbség is keletkezik, az a fehérjeszintézisben az
aminosavakat meghatarozo bézisharmasokban olyan kereteltol 6das okoz, hogy
teljesen megvatoztatja a szintetizA 6d6 fehérje aminosavsorrendjét. Ha pedig egy
fehérjében |évd tobb intron Ugy vagddnaki, hogy az egyik 5 vége kapcsolddna
egy tavolabbi intron 3' végével, akkor tobb vagodna ki amRNS-bdl, mint kellene
és ez is jelentGsen megvdtoztaina a fehérje aminosav sorrendjét.

A spliceoszomék dtd katdizalt intron kivagodas feltehetden egy 6nkapcsolasos
mechanizmushbdl aakult ki, mert tiszti tott RNS-el kémcsdben még mais meg
lehet figyelni olyan RNS érést, amiben fehérje nem jaiszik szerepet. Az
enzimaktivitéssal rendekezd RNS+t, andy pl. sgja érését katalizdlja, ribozimnak
nevezzik.

A legtébb fehérje feltehetben intron tartalmu génekbdl ered

Mivel a prokaridta génekben intronok nem fordulnak eld, ezért sokaig ugy
képzelték, hogy az intronok az evollcio egy keésd stédiuméban termeékel. Ma
viszont Ugy gondoljuk, hogy ennek éppen az ellenkezdje az igaz, vagyis az
intronok a bioldgial evollcio egy kora stédiuméban megjelentek. Ezt a feltételezést
igazolni lehet néhény olyan 6s enzim, mint pl. tridz-foszfa-izomerdz, aminosav
szekvenciganak tsszehasonli tésavd. Mive ennek az enzimnek a human sgjtekben
és a baktériumokban e &fordul 6 formainak aminosavszekvencia 46%-0s

hasonl 6s&got mutatnak, ezért feltehetd, hogy ez az enzim még az eukariotak és a
prokarioték fejlodésenek evaasa eldtt dakult ki. A gerinces dlati seitekben
el6fordul 6 enzim génje hat intront tartalmaznak, és ebbdl 6t ugyanabban a

pozi ciéban van, mint a blza sgtjeiben 1évd génben. Ez arra utd, hogy az
intronok a ndvenyi és dlati sgtek fejlddése ebtt kidakultak az enzim génjében.
Annak lehettsegét kizarhatjuk, hogy az intronok a bakteridis enzim kidakulésit
kovetben jelentek meg az enzim génjében, hiszen ezek inkabb hatranyt jel entettek
volna mintsem hogy ednyt az eukariota sgjitek szaméra. Mindezeket figyelembe
véve marad egyetlen lehetbség. Az enzim 69 génjében intronok voltak ési gy
aakult ki ésfglddott ki az enzim. A prokariota sgitek, akiknek fgjlddése a
leggyorsabb szaporodas szelekcids nyomésa alatt al, pedig feltehetden

elveszi tették intronjaikat, mivel i gy megszabadultak jelentds mennyiségl nem
kddold DNS szekvencia masolésatdl és feledeges éti resad.

11



Novak Béla: Sejthioldgia RNSszintézis és érés

A riboszoma RNS-ek szintézise

Még a sgitek leggyakoribb fehérjéinek is csak egyetlen génjik van, mert a
fehérjeszintézis folyamata (transzlacié) egy onerdsi to folyamat. Ugyanis egy
MRNS molekula“dete’ soran (ami g le nem bomlik) tébb fehérje molekula
szintéziséhez szolgdhat mintaként. Az ilyen ersi tés tényezd azonban a
srukturdis RNS-ek (tRNS ésrRNS) szintézis folyamataibol hianyzik. Ez pedig
kil6nbsen az rRNS-ek esetében gondot okozhat, mert konnyen korl&tozo
tényezdive vahatnak a fehérjeszintézisnek. A sgteknek ugyanis nagyszamu
riboszémat kel szintetizaniuk fehérjeszintézisik biztosi tasa cdjadl. Annak
érdekében, hogy ekertiljék, hogy az rRNS-ek sebessegmeghatarozd szerepet
jatszanak afehérjeszintézisben, mind a prokariota mind az eukaridta sgjtek az
rRNS-ek génjeik tobbszords kopidban taroljak a genomjukban.

Az E.coli-nak is hé darab rRNS operonjavan: rrnA, rrnB, rrnC, rrnD, rrnE,
rrnG és rrnH. Mindhét operon hasonl 6 struktirg U, nevezetesen mindharom
prokariota rRNS (5S, 16S és 23S) mindegyikben kédolt. Mindezeken tdlmenden
a prokarioték még amésik strukturdis RNS fgtat, atRNS-t is ehelyezték az rRNS
operonjaikban. Az operonok felépi tése az dabbi:

16SrRNS gén - tRNS gén - 23SrRNS gén - 5SrRNS géen - tRNS gén
Az egyes operonok csak atRNS gének tekintetében kilonbdznek egymastdl.

Humén sgjtekben az rRNS gének kb. 200 példanyban vannak jelen 6t
kromoszéman el oszlatva. 8-13 ezer nukleotidbdl Al egy rRNS gén, és az
ismétlddéseket nem ati rodo szekvencidk vlasztjak €. Az ismétl6dd erendezés
miatt az rRNS gének transzkripcidja nagyon hatekony. Ezt még tovabb fokozza,
hogy egyszerre nagyon sok (kb. 100) RNS polimeréz dolgozik egy iddben a
géneken. Ennek kovetkeztében egy jellegzetes kar acsonyfa dakot lehet |ani a
kromatin struktUrdban, amit az egymast mogott haladd RNS polimerdzokral 1el6go
egyre hosszabb rRNS transzkriptek okoznak.
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Amint azt mar emli tettik, az rRNS géneket az RNS polimeraz | i rja&. Az &i r&s
el sidleges termékekeént egy 13 ezer nukleotidbdl dlo 45 SrRNS keletkezik. Ez a
molekula nem sokkal képzodését kovetden harom egységre vagodik:

1. kb. 5000 nukleotidbdl 16 28S rRNS-re,

2. kb. 2000 nukleotidbdl al6 18S rRNS-re és

3. egy 160 nukleotidbdl dld 5.8S rRNS-re.

455 rRNA precursor
5‘ 3!
ppp- SN B EmRemEs on
1 13,000 nucleotides |

RNA degraded regions of
PROCESSING nucleotide sequence

18S rRNA 5.85 rRNA 285 rRNA

RS B SRR
5’ 3' 5 3 B 3

L. s

5S rRNA made
5' 3" elsewhere

Y

incorporated into small incorporated into large
ribosomal subunit ribosomal subunit

Ezek az RNS molekul&k az eukariota riboszémat akotd négy rRNS-bdl harmat
képvisalnek. Mivel egy prekurzorbdl keletkeznek, ezért ekvimolérisak lesznek.

A nagy riboszéma alegyseg 5SrRNS-é& az RNS polimeréz 11 i rja &, és mashal
tadhato.
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A nukleolusz egy riboszoma ter mel6 gépezet

A képzodatt rRNS-ek a riboszoma fehérjékke riboszémakka dlnak dssze még a
sgjtmagban, annak egy jellegzetes részében: a nukledluszban. Azok a
kromoszomak, amiken rRNS gének vannak, nagy hurkokat eresztenek a
nukledluszba. Minden ilyen génszakasz neve: nukledlusz organizal 6 régio. A
gyorsan &i rodd rRNS gének 5’ végén mar elkezdddik az Gsszeszerelés. 80
kil6nb6z6 riboszomdlis fehérje jon be ide a citoplazmabadl.

A nukledluszt nem bori tja D
membran, hanem csak a be ; T

nem fejezett riboszdma i
egysegek kozotti i , ottt ¥
kol csbnhatéasok tartjék R T —
Ossze. : : R A

nuclear
envelope

A nukledlusz mitdzis utan
specifikus
kromoszomakon all 6ssze

A nukledlusz jellegzetesen e NG &
vatozik asgtciklus dat: a — e

mitozis el 6tt csbkken a

mérete, és vegul etlnik, mert amikor a kromoszomak kondenzd odnak, és az
RNS szintézis ledl. Amikor az rRNS szintézis Ujra megindul, akkor megjelenik egy
kis nukledlusz.

Human sgjtekben 5 kiil6nbdzd kromoszoma végen vannak az rRNS gének (tehat
10 kromoszomén diploid szervezetben). 10 kis sgitmagvacska jelenik meg
el 6sz0r, de nehéz ket megkilonbdztetni, mert gyorsan ndnek és fuziond nak.
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