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PROTEINI SU POLIPEPTIDI,
HETEROPOLIMERI AMINOKISELINA

® \, Primarna struktura (sekvenca) proteina
NHg
(|3H2 : ©) y e . e ..
éH o Bocna grupa svake aminokiseline daje svoja fizikohemijska
N 2 i ¥ . . . .
| | 1 svojstva na mestu na kome se nalazi u polipeptidnom lancu.
il T4 A
CH, CH, CHj, CH, CH, CH,

\ | | | | | Redosled aminokiselina u lancu predstavlja informaciju.
*H,;N— CH— CO— NH— CH— CO—NH— CH— CO— NH— CH— CO— NH— CH— CO— NH— CH—COOr

Lys Phe Ala Glu Ser Asn Redosled aminokiselina u lancu nije slucajan, vec¢ je odreden
genetski. Dakle, informacija se prenosi sa radosleda nukleotida
. "Konzervativna" promena u DNK na redosled aminokiselina u polipeptidu.

Usled mutacija dolazi do zamene jedne ili viSe aminokiselina u

S?g polipeptidu i takav protein.je po pravilu nefunkcionalan, izuzev
cI:H2 o ako je promena konzervativna.

.C|>Hz = Ccoo NH,

Li H3C\CH/CH3 Lo o Iy Osim redosleda aminokiselina u polipeptidnom lancu (sekvence),
'CHZ c':H2 CHy (';HZ (':Hz 'CH2 primarna struktura opisuje jos i raspored disulfidnih mostova.
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Met Leu Ala Glu Ser Asn



IZUCAVANJE PRIMARNE STRUKTURE (SEKVENCIRANJE)

Korak 1: presecanje lanca proteazama/agensima koji prepoznaju specificne aminokiseline
(tripsin: Arg, Lys; himotripsin: Phe, Tyr, Trp; cijanogen-bromid: Met; itd).

Ispitivana (nepoznata) sekvenca ...- Ala = Gly — Lys — Glu — Met — Tyr — Gly — Arg — Phe — Asn — Ser — Trp—lle -...
Delovanje tripsina ..-Ala—Gly—Lys Glu—Met—-Tyr—Gly—Arg Phe—Asn—Ser—Trp—Ile-..
Delovanje himotripsina .-Ala—Gly—Lys— Glu— Met—Tyr Gly—Arg—Phe Asn—Ser—Trp lle-...
Delovanje cijanogen-bromida .- Ala—Gly—Lys— Glu— Met Tyr—Gly— Arg—Phe—Asn—Ser—Trp—lle-...
Delovi ,,proCitane” sekvence Lys Met — Tyr Lys — Tyr Tyr
sa alternativama Arg Phe Arg Phe Phe
Trp Trp Trp

Korak 2: Nakon razdvajanja nastalih segmenata elektroforezom, segmenti se precizno sekvenciraju
Edman-ovom hidrolizom sa izotiocijanatom.
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NHg"
PRIMARNA STRUKTURA

VISI NIVOI STRUKTURE PROTEINA

Sekundarna, tercijarna i kvaternarna
struktura opisuju konformaciju lanca,

NHg' tj. na¢in njegovog savijanja (pakovanja)
SEKWNDARNA STRUIKTURA u prostoru i tipove intrakcija koje
s odrzavaju konformaciju.
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OBLICI SEKUNDARNE STRUKTURE PROTEINA
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veza

* Lehninger

B-segment

OBLICI SEKUNDARNE STRUKTURE PROTEINA
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iRNK

Nascentni polipeptid

Translacija (sinteza proteina)

Q2- (slobodna) petlja

.
.

HN co

Oblici sekundarne strukture se spontano formiraju
tokom sinteze polipeptidnog lanca na ribozomu,
na osnovu fizikohemijskih svojstava aminokiselina.



TIPOVI SUPRASEKUNDARNE
STRUKTURE PROTEINA

a. Spirala-petlja-spirala b. Paf jedinica

a. B-meander 1% ¢
b. o /B-bure

‘ DOMENI
¢. Ukosnica d. Greki klju¢

MOTIVI



TERCIJARNA STRUKTURA PROTEINA
LIZOZIM _ Konformacija

*CD?

X-RAY
* Lehninger CRYSTALLOGRAPHY

Konformacija opisuje prostorni raspored (oblik) polipeptidnog
lanca proteina.

Oblik proteina u kojem on moze da obavlja svoju biolosku
funkciju se naziva nativna (prirodna) konformacija.

Vedina proteina ima vise od jedne nativne konformacije; tokom
obavljanja funkcije, takav protein prelazi redom iz jedne konfor-
macije u drugu, Sto se naziva konformaciona promena.

Gubitak nativne konformacije proteina, iz bilo kog razloga,
dovodi do gubitka bioloSke funkcije; taj proces se naziva

denaturacija. Kristalografija X-zracima



inaza)

Heksok

Konformaciona promena tokom
enzimske reakcije heksokinaze

Imer

Kugli¢asti model

Glucose

Trakasti model

PRIKAZIVANJE TERCIJARNE STRUKTURE (pr

Zic¢ani model

* Stryer




KVATERNARNA STRUKTURA
(Proteini sa vise polipeptidnih lanaca)

* Stryer

— Slabe interakcije
\ PIRUVAT DEHIDROGENAZA KOMPLEKS

Erpn 022
subunits dimers

, . E
Protometi Funkcionalni molecule
oligomerni
protein

D = Piruvat dekarboksilaza
= Transacetilaza
= Dihidrolipoil dehidrogenaza

Oligomerni proteini su sacinjeni iz visSe od jednog polipeptidnog lanca.

Pojedinacni lanci se nazivaju protomeri; svaka vrsta protomera je
kodirana zasebnim genom. UKUPNO

Nakon sinteze svaki protomer ima sopstvenu konformaciju (tercijarnu strukturu);

udruZivanje u oligomerni protein pomocu velikog broja slabih interakcija konfor- Primer konformacije jednog

macije protomera se menjaju i nastaje kvaternarna struktura. oligomernog enzima

Oligomerni protein iskazuje punu bioloSku aktivnost jedino u kvaternarnoj strukturi.



KOFAKTORI U SASTAVU PROTEINA

Kofaktori su neproteiski sastojci ugradeni u protein koji sau€estvuju u njegovoj bioloskoj akktivnosti.

Derivat
vitamina

Metalni joni
(Fe, Cu, Mg, Zn...)

PROTEIN
Metaloproteini

‘ Glikoproteini
Masne Proteoglukani

kiseline Oligosaharidi Lipoproteini

Flavoproteini
itd...



