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Аннотация: Автором была исследована структура тРНК фенилаланина с помощью программ find_pair, , пострена ее вторичная структура.
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     Введение Молекулы тРНК играют ключевую роль в экспрессии генов, обеспечивая перевод информации, записанной в мРНК в виде последовательности кодонов, на язык аминокислотной последовательности белков.(1) ТРНК имеет вторичную структуру клеверного листа, которая в 3D складывается в L-образную структуру.
Цель данной работы – изучить вторичную и третичную структуру тРНК.
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Обозначения:
*- дополнительная (V-) петля
Нестандартные основания:
2MG (2N-METHYLGUANOSINE-5'-MONOPHOSPHATE)

H2U (5,6-DIHYDROURIDINE-5'-MONOPHOSPHATE)

H2U (5,6-DIHYDROURIDINE-5'-MONOPHOSPHATE)

M2G (N2-DIMETHYLGUANOSINE-5'-MONOPHOSPHATE)

OMC (O2'-METHYLYCYTIDINE-5'-MONOPHOSPHATE)

OMC (O2'-METHYLYCYTIDINE-5'-MONOPHOSPHATE)

YG (WYBUTOSINE)
PSU (PSEUDOURIDINE-5'-MONOPHOSPHATE)

5MC (5-METHYLCYTIDINE-5'-MONOPHOSPHATE)
7MG (7N-METHYL-8-HYDROGUANOSINE-5'-MONOPHOSPHATE)
5MC (5-METHYLCYTIDINE-5'-MONOPHOSPHATE)

5MU (5-METHYLURIDINE 5'-MONOPHOSPHATE)
PSU (PSEUDOURIDINE-5'-MONOPHOSPHATE)

1MA (6-HYDRO-1-METHYLADENOSINE-5'-MONOPHOSPHATE)
_______ - неканоническая пара

антикодон

_______ 

_______   - пары, образующиеся в третичной структуре
_______
_______
б)    
Таблица контактов
	14
	A-----U
	8

	15
	G-----C
	48

	19
	G-----C
	56


пары, образующиеся 
в третичной
структуре
неспирального стекинга нет
в)   Схема вторичной структуры тРНК фенилаланина из Escherichia coli, предсказанная программой Зукера:
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Обсуждение. Третичная структура (или L-форма) формируется засчет специфических взаимодействий: за счет стэкинга оснований акцепторный стебель и Т-стебель клеверного листа образуют непрерывную двойную спираль, а антикодоновый и D-стебель образуют вторую спираль. При этом D- и Т- петли оказываются сближенными и скрепляются между собой путем дополнительных, часто необычных пар оснований, в образовании которых принимают участие консервативные и полуконсервативные остатки.(1)
Предсказание вторичной структуры данной тРНК плохо коррелирует с данными, полученными по 3D. На схеме, предсказанной программой Зукера, видно, что наибольшая петля находится между D- и акцепторным стеблем, в то время, как по 3D видно, что она находится между Т- и антикодоновым стеблем. Число контактирующих остатков также различно (по Зукеру в Т-стебле 5, а по 3D – 4).
Сопроводительные материалы. В файле 1ml5.spt содержится скрипт для Rasmol, позволяющий визуализировать основные элементы  структуры тРНК из PDB записи 1ml5.pdb.

Материалы и методы
3D структура tRNA извлечена и записи 1ML5 Protein Data Bank. Комплементарность пар определена программой findpair пакета  3DNA. 
Результаты обработаны с помощью программ mfold  пакета  3DNA  и Rasmol.


Благодарности: Благодарю  Чеканова Николая Николаевича aka ninch, Ишкина Александра Александровича aka sanchezz, Цой Ольгу Владиславовну, Досымбекова Дамира Нуртасовича aka kolobok за ценные советы и моральную поддержку.

Литература:

1. О.О.Фаворова, 1998. Строение транспортных РНК и их функция на первом (предрибосомальном) этапе биосинтеза белков. Соросовский образовательный журнал, №11, 71-77 (http://www.pereplet.ru/nauka/Soros/pdf/9811_071.pdf
