A biokémiai folyamatok alapjai

Az é16 sejtekben kémiai folyamatok jatszédnak le. Ezek a folyamatok nem feltétlendl hasonlitanak azokra a kémiai
reakciokra, amikrél korabban tanultunk. Alapvetd kulénbség, hogy a spontan létrejttiikhdz sziikséges energia
magas, ezért katalizatorok nélkiil ezek a folyamatok nem jatszédhatnak le. Az él6 szervezetek kémiai folyamatainak
katalizatorai az enzimek. Az enzimek specifikusak, azaz egy adott folyamatot tudnak csak felgyorsitani, l1étrehozni.
Az invertdz nevl enzim példaul a répacukrot bontja fel glikdézra és fruktdzra, de a szintén két gy(irGibdl allé

tejcukorral mas nem tud mit kezdeni.

Az enzimek szerkezetiiket tekintve fehérjék. Kilonleges miikodésiket specidlis térszerkezetiik teszi lehetévé. (Ezért
is fontos, hogy az élSlényekben olyan korilmények legyenek, amikben allandd a fehérjék térszerkezete. Ezt a belsé
allanddsagot nevezik homeosztdzisnak.) Sok enzimhez kapcsoldédnak olyan részek is, melyek nem fehérje

szerkezetliek. Ezeket koenzimeknek nevezziik. A koenzimek gyakran
egy adott feladatra specializalddott, nukleotid szerkezet(i vegyuletek,
egy Osibb biokémiai rendszer maradvanyai. Mi most harom ilyen
koenzimmel ismerkediink meg:

A Koenzim-A az acetil csoportok szallitasat végzi. Az acetil csoport
kovalens kotéssel kapcsolddik hozza.

A nikotinamid-adenin-dinukleotid (NAD") feladata a magas energiaju
hidrogének szallitasa. Hidrogén béségesen talalhaté a sejtekben, de
tobbségében alacsony energiaszinten, vizmolekulakban. A NAD" ezzel
szemben kifejezetten magas energiaszinten levé hidrogének
szallitasat végzi.

A biokémiai folyamatokban fontos még egy nukleotid, amivel mar
megismerkedhettiink a nukleinsavak tanulasakor. Az ATP vagyis
adenozin-trifoszfat egy ribdzt, egy adenint és foszfatot tartalmaz
(akar az RNS-t felépit6 nukleotida), itt azonban a foszfathoz még egy
Ujabb foszforsav is csatlakozik, amihez még egy ujabb foszforsav
kotédik. Ez az ugynevezett pirofoszfat kotés nagyon magas
energiatartalmu. Ha egy mol ATP-rél levdlasztjuk a legkiils6 foszfatot
30,5 kJ energia szabadul fel (szikség esetén a masodik foszfat is
levalaszthatd, ugy a teljes energianyereség 45,6 kiJ/mol). Az olyan
folyamatok nagy részében, ahol energiara van szikség, azt tobbnyire
ATP bontdsaval fedezi a sejt, a felszabaduld energidt pedig ATP
szintézisével koti meg. Erdekes még megjegyezni, hogy az AMP
(adenozin monofoszfat) egy kilonleges formaja a ciklikus AMP a
sejten beliili folyamatok szabalyozasaban jatszik kbzponti szerepet.

A sejtben zajlé kémiai folyamatokat megkilonboztethetjuk aszerint,
hogy energia befektetést igényelnek-e, mialtal bonyolultabb,
magasabb energidju anyagok jonnek létre (felépité folyamatok),
vagy ellenkezdleg, a bonyolultabb molekuldk lebontasaval energiat
szabaditanak-e fel (lebonté folyamatok). A kdvetkez6kben a lebonté
folyamatok f6 utvonalat tanuljuk meg vazlatosan, valamint a felépit6é
folyamatok egy specialis tipusaval ismerkediink meg.
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Lebonté folyamatok

A lebonté folyamatok kdzponti molekuldja a sz6l6cukor, a glikdz. Szinte minden egyéb anyag lebontasa a
kapcsolédik valamiképpen a glikdzéhoz. A gliikéz lebontasa négy |épésben torténik: glikolizis, piroszélésav
redukcid, citromsav-ciklus és terminalis oxidacié. A prokaridtakban (baktériumokban) csak az els6 két Iépés

jatszodik le, a masodik kett6 az eukaridtak sajatja.

Glikolizis
Ebben a folyamatban a hat szénatomos sz6l6cukor két pirosz6lésavra bomlik le. A sok
Iépéses folyamat minden egyes |épését mdas-mds enzim katalizalja. A glikolizis sordn a
szervezet 2 ATP-t allit el6 és két NADH is keletkezik. Ez a folyamat a sejtplazmaban
jatszodik le.

Piroszolésav redukcio

A prokariétaknak valamilyen médon vissza kell nyerniiik a NAD" molekulat, hogy tovabbi
glikéz molekulakat bonthassanak le. Ezt a célt szolgdlja a pirosz6lGsav atalakitasa etil-
alkoholla, ebben a Iépésben felhaszndlddik a NADH és szén-dioxid keletkezik. Ugyanigy
termelnek energiat egyes egysejtl él6lények, példaul éleszt6gombak.

Ha az eukaridta szervezeteknek nincsen elegend6 oxigénjik, a lebontds nem
folytatddhat a citromsav-ciklusban, ebben az esetben a keletkez6 pirosz6l6sav a NADH
felhaszndldsaval atalakul tejsavva. Ez a sav okozza az izomlazat, de a rakos sejtek is
szinte kizardlag igy termelnek ATP-t.

Sejtjeink normalis mikodése soran a prisz6l6savbdl kivalik egy szén-dioxid és a keletkezé
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acetil csoport egy Koenzim-A molekuldhoz kapcsolddik. Ekdzben egy NADH keletkezik. Ez a folyamat mar a

mitokondriumban torténik meg.

Citromsav-ciklus

A citromsav-ciklus a mitokondrium belsé membranjan belil (az Ugynevezett matrixban) jatszédik le. Mint a neve is
mutatja korfolyamat, ebbe Iépnek be a korabban keletkezett acetil-csoportok, amiket a Koenzim-A szallit. A ciklus
soran két molekula szén-dioxid keletkezik (tehat ezaltal a gliikdz Gsszes szénatomja szén-dioxidba keril), de
ekozben termel6dik egy ATP és tobb NADH molekula is. Igazan ezek az utdbbiak, vagyis a benniik megkotott magas

energidju elektronok lesznek a fontosak a kdvetkezé Iépésben.

Terminalis oxidacio

Ez a folyamat a mitokondrium belsé membranjan jatszédik succi

uccinate Fumarate

le és két részbdl all. Az elektrontranszport soran a NADH NADH NAD+ '\ _* O,

magas energiaju elektronjat d4tadja egy a belsé P

membranba merilé fehérjének. Ez a fehérje tovabb adja 1| =

egy kovetkez6 fehérjének, amin mar alacsonyabb az M
. . . P . H+

elektron energiaszintje. A felszabadulé energiat arra P A

haszndlja fel, hogy hidrogén ionokat juttasson at a

matrixbdl a membrdnok koézotti térbe. Mivel a matrix

A terminalis oxidacié folyamata

enyhén ligos, a membranok kozotti tér pedig erésen savas, ez aktiv transzport, azaz energiat igényl6 folyamat.
Miutan tobb fehérje adogatta egymasnak az egyre alacsonyabb energiaju elektront, azt végiil egy oxigén veszi fel,
ezaltal viz képzédik. Ez az a 1épés, amihez az oxigénre sziikségiink van, oxigén hanyaban a felhalmoz4do elektronok

miatt leall a terminalis oxidacio.

A terminalis oxidacié masik része az ATP elGallitdsa, az ezt végz6 enzim szintén a mitokondrium belsd
membranjaban taldlhaté meg. A membranok kozotti térb6l enged at hidrogén-ionokat a matrixba, a kdzben




felszabadulé energiat pedig ATP gydrtasara haszndlja fel. Ebben a folyamatban, ha az egy glikdzbdl szarmazé
O0sszes NADH-t felhasznalja a szervezet O0sszesen 30-32 ATP szintetizalodik. Jol lathatd tehat, hogy ez mennyivel
hatékonyabb a glikolizisnél, amiben egy gliikéz lebontdsabdl 2 ATP-t nyert a szervezet.

Felépitd folyamatok

A lebonté folyamtok sordan a szervezet ATP-t allitott el6, az ebben tarolt energia jelentds részét a felépit6
folyamatok hasznaljak fel. A felépit6 folyamatokban egyszer(ibb vegyiletekbdl lesznek bonyolult makromolekuldk.
Ezeket a folyamatokat is enzimek teszik lehet6vé. Most a sokféle felépité folyamat kozil kettét emellnk ki, a
nukleinsavak és a fehérjék elGallitasat (szintézisét).

Nukleinsav szintézis

Mar kémidbdl megtanultatok, hogy a nukleinsavak nukleotidokbdl felépiil§ polimer molekuldak és a nukleotidok
szerves bazisai képesek egy masik bazissal hidrogén-kotést kialakitani. Minthogy minden bazis csak egyfajta
bazissal képes hidrogén hidat kialakitani, a nukleinsavak masolhatéak. A DNS polimeraz enzim az egyszali DNS-hez
csatolja a megfelel6 nukleotidokat, mig az RNS polimeraz az egyszali DNS-rél RNS masolatot készit el. Mivel az
emberi DNS nagyon nagy (3 milliard bazis), ezért a DNS masoldsa parhuzamosan, tobb helyrél indulva torténik.
Maga a masolas nem tokéletes folyamat, becsuszhatnak hibak, mar maguk a polimeraz enzimek is rendelkeznek
hibajavitd képességgel, de a masolast kdvet6en még tobb enzim is leellendrzi, hogy a kapcsolddasok tokéletesek-e.
Még igy is el6fordul hiba, ennek esélye egy az egymillidrdhoz.

A DNS-rél késziilt RNS masolat tobbféle célt szolgalhat. Van olyan RNS, ami a riboszomakban katalizatorként segiti
a fehérjék szintézisét (ez az rRNS), masok a fehérjeszintézis soran aminosavakat széllitanak a riboszomakra, mig a
leghosszabb RNS-ek feladata, hogy az aminosavak sorrendjérdl szélé informaciét szallitsak at a DNS-rél a
riboszémakra, ezek a hirvivé RNS-ek (mRNS).

Fehérje szintézis

A fehérjeszintézis a riboszémakon

torténik. A riboszomak fehérjékbdl és newly born protei
rRNS-bél all6 komplex szerkezetek,
tobbségik az endoplazmatikus
retikulumon talalhatd, de a
sejtplazmaban is vannak szabadon. A
riboszdmdak megkotik az mRNS-t. A
szallit6 RNS-ek az aminosvakat
szallitjak. A szallit6 RNS-en hdrom
kiemelt hely taldlhatd6 meg: az
aminosav koté hely, ide koti meg az
adott RNS a rd jellemz6 aminosavat, az
ATP kot6 hely, ide egy ATP
kapcsolddik, ennek energidja fedezi
majd a peptidkotés létrehozasat,
valamint az RNS kot6é hely, ezzel az
MRNS-hez kapcsolddik a szallité RNS.
Az RNS koté helyen harom bazis
taldlhatd meg, ez a bazisharmas
hatdrozza meg, hogy melyik szallité
RNS tud az adott helyhez kotédni,

amino acids

large subunit

small subunit

A fehérjeszintézis folyamata




végsG soron tehat azt is, hogy milyen aminosav keriil a fehérjére. Minthogy egyféle szallitd RNS csak egyféle
aminosavat tud szallitani, igy elkészithetjik a genetikai kodszétarat, ez mutatja meg, hogy az egyes
bazisharmasoknak milyen aminosav fele meg. A kédszétar redundans, azaz egy-egy aminosavhoz (természetesen)
tobb kdd is tartozik, ezen felll univerzalis is, mivel az él6lények dontd tobbségében ugyanazt a szétdrat talaljuk
meg. A riboszdman két szallitd RNS kapcsoléddasara van lehet8ség, ha mindkett§ kapcsolddott a két aminosav
kozott 1étrejon a peptidkotés, az elsd szallitd RNS (amirdl levalt az aminosav) levalik és a riboszdma harom bazisnyit
el6re 1ép az mRNS-en. Van harom olyan bazisharmas, amihez nem tartozik szallité RNS, ezek jelentik a fehérje
végét, ezek az Ugy nevezett stop kddok. Ha a riboszéma stop kédhoz ér, levalik az elkészilt fehérje rdla.

1st base
u C A G
Uuu  Phenylalanine ucu Serine UAU  Tyrosine UGU  Cysteine u
u Uuc  Phenylalanine ucc Serine UAC  Tyrosine UGC  Cysteine C
UUA  Leucine UCA Serine UAA  Stop UGA  Stop A
UG  Leucine UcG Serine UAG  Stop UGG  Tryptophan G
o CUU  Leucine ccu Praline CALU  Histidine CGU  Arginine u
E c CUC  Leucine ccc Praline CAC  Histidine CGC  Arginine C E
= CUA  Leucine CCA Praline CAA  Glutamine CGA  Arginine Alg
& CUG Leucine CCG Praline CAG  Glutamine CGG  Arginine G ]
AUU  Isoleucine ACU Threonine AAU  Asparagine AGU  Serine U
A AUC  Isoleucine ACC Threonine AAC  Asparagine AGC  Serine C
AUA  Isoleucine ACA Threonine AAA  Lysine AGA  Arginine A
AUG  Methionine (Start) | ACG Threonine | AAG  Lysine AGG  Arginine G
GUU  Waline GCU Alanine GAU  Aspartic Acid GGU  Glycine u
G GUC  Waline GCC Alanine GAC  Aspartic Acid GGC C
GUA  Waline GCA Alanine GAA  Glutamic Acid GGA A
GUG  Valine GCGE Alanine GAG  Glutamic Acid GGG G
Monpolar, aliphatic  Polar, uncharged  Aromatic  Positively charged  MNegatively charged
A genetikai kodszotar




