
Δομή νουκλεϊκών οξέων
(DNA/RNA)



Από εδώ ξεκίνησαν όλα



Κάποιες παλιές ιστορίες

Παρόλο που το μοντέλο του DNA προτάθηκε το 1953, η
πρώτη πειραματική του επιβεβαίωση από κρυστάλλους DNA 
ήρθε μόλις το 1981(28 χρόνια μετά!) από το εργαστήριο του
Richard Dickerson στο Caltech

Η πρώτη δομή συμπλόκου DNA/πρωτεΐνης (του αναστολέα
του φάγου 434 με ένα κομμάτι DNA του χειριστή) λύθηκε το
1988 στο εργαστήριο του Stephen Harisson στο Harvard

Οι πρώτες δομές συμπλόκων RNA/πρωτεΐνης λύθηκαν το
1989 από τις ομάδες των Stubbs, Johnson και Steitz

F. Crick M. WilkinsJ. Watson

1916-2004 1928- 1916-2004

Nobel (Ιατρική), 1962



Οι βάσεις του DNA και RNA

DNA

RNA



Οι δομικές μονάδες

Οι βάσεις ενώνονται με ριβόζη ή δεοξυριβόζη, μέσω ενός β-
γλυκοσιδικού δεσμού, φτιάχνοντας τους νουκλεοζίτες.  Το 5΄-ΟΗ των

νουκλεοζιτών αντιδρά με φωσφορικό οξύ και φτιάχνεται το
(δεοξυ)νουκλεοτίδιο, η επαναλαμβανόμενη μονάδα των νουκλεϊκών
οξέων. Σύνδεση των φωσφορικών ομάδων με φωσφοδιεστερικούς

δεσμούς σχηματίζει την πολυνουκλεοτιδική αλυσίδα. 



Ένας κλώνος DNA



Eυελιξία του DNA



Eυελιξία του DNA



Συμπληρωματικότητα βάσεων



Ένα ξεύγος βάσεων

A-T



Διευθέτηση ζευγών βάσεων

Oλική: διευθέτηση ως προς τον
άξονα της έλικας

Eσωτερική: προσανατολισμός
της μίας βάσης ως προς την
συζυγή της στο ίδιο ζεύγος

Tοπική: διευθέτηση ως προς το
επόμενο ή προηγούμενο
ξεύγος



Αύλακες



Αύλακες

Σε μια τέλεια έλικα οι αύλακες που σχηματίζονται
είναι ισοδύναμες



Mικρή και μεγάλη αύλακα

Στο B-DNA λόγω της ασύμμετρης σύνδεσης των βάσεων στον
φωσφοσακχαρικό σκελετό σχηματίζονται δύο άνισες αύλακες



Mικρή και μεγάλη αύλακα

Oι χημικές ομάδες που είναι διαθέσιμες για «αναγνώριση», 
π.χ. από πρωτεΐνες, είναι διαφορετικές στη μεγάλη και μικρή

αύλακα



Πιθανές θέσεις «αναγνώρισης» βάσεων

W: θέσεις αναγνώρισης από την πλευρά της μεγάλης αύλακας
S :  αναγνώριση από την πλευρά της μικρής αύλακας



Kώδικας «αναγνώρισης» του DNA

O χημικός κώδικας αναγνώρισης είναι πολύ διαφορετικός
στη μεγάλη και μικρή αύλακα

Aπό την παραπάνω διάταξη μπορούμε να συμπεράνουμε
ότι οι πρωτεΐνες θα «αναγνώριζαν» ειδικά (specifically) το

DNA καλύτερα από την μεγάλη αύλακα



Μεγάλη αύλακα

Μικρή αύλακα



Kώδικας «αναγνώρισης» του DNA

Tρία περιοριστικά ένζυμα αναγνωρίζουν την μεγάλη αύλακα
χρησιμοποιώντας τον «κώδικα» που φαίνεται παραπάνω. 

Παρατηρήστε ότι η ειδική αναγνώριση (sequence-specific
recognition) επιτυγχάνεται με μικρό αριθμό βάσεων



Tυπική αναγνώριση DNA από πρωτεΐνες



• To B-DNA είναι η κλασική δεξιόστροφη
διπλή έλικα Watson-Crick

• Η διάμετρος του είναι ~20 Å

• Η μεγάλη αύλακα έχει διάμετρο ~12 Å
και βάθος 8.5 Å

• Η μικρή αύλακα έχει διάμετρο ~6 Å και
βάθος 7.5 Å

• In vitro απαντάται σε πλήρως
ενυδατωμένες ίνες DNA  και είναι η
κυρίως δομή in vivo

H δομή του B-DNA

Mεγάλη αύλακα

Mικρή αύλακα



Mεγάλη αύλακα

Mικρή αύλακα34 Å

H δομή του B-DNA

• Δεξιόστροφη έλικα

• 10 κατάλοιπα / στροφή

• Bήμα 34 Å

• Aνύψωση 3.4 Å / κατάλοιπο (ζεύγος)

• Περιστροφή 36°/ κατάλοιπο (ζεύγος)



Οι βάσεις είναι σχεδόν κάθετες στον
άξονα της έλικας (tilt 6°)

Μ

μ

H δομή του B-DNA



Mία α-έλικα και δύο
αντιπαράλληλοι β-κλώνοι

«ταιριάζουν» στις διαστάσεις της
μεγάλης αύλακας του B-DNA

H δομή του B-DNA

B-DNA



O άξονας της έλικας του B-DNA περνά σχεδόν από
το κέντρο του κάθε ζεύγους βάσεων

H δομή του B-DNA



• To A-DNA είναι δεξιόστροφο

• H έλικα είναι πλατύτερη και κοντύτερη σε
σχέση με το B-DNA

• Η μεγάλη αύλακα είναι πολύ βαθιά ενώ η
μικρή αύλακα είναι πολύ ρηχή

• Είναι μια δομή DNA που παρατηρείται
in vitro όταν η υγρασία είναι ~75 %

Mεγάλη αύλακα

Mικρή αύλακα

H δομή του A-DNA



H δομή του A-DNA

Mεγάλη αύλακα

Mικρή αύλακα

• Δεξιόστροφη έλικα

• 11 κατάλοιπα / στροφή

• Bήμα 28 Å

• Aνύψωση 2.55 Å / κατάλοιπο

• Περιστροφή 33°/ κατάλοιπο

28 Å



H δομή του A-DNA

O άξονας της έλικας του A-DNA είναι
μετατοπισμένος πρός τη μεγάλη αύλακα



Mοντέλο A-DNA

Mμ

H δομή του A-DNA



H δομή του Z-DNA

• Αριστερόστροφη έλικα

• Η έλικα είναι λεπτότερη και μακρύτερη
σε σχέση με το Β-DNA

• Τα φωσφορικά του σκελετού σχηματίζουν
μία τεθλασμένη γραμμή ζιγκ-ζαγκ

• Η δομή αυτή ευνοείται από υψηλή
αλατότητα και από επαναλαμβανόμενες
ακολουθίες CG ή πυριμιδινών πουρινών

• Η μικρή αύλακα είναι πολύ βαθιά και στενή
ενώ σχεδόν δεν υπάρχει μεγάλη αύλακα

• Μπορεί να βρίσκεται και in vivo π.χ. σε
περιοχές μεθυλιωμένου DNA (C*)

Mεγάλη αύλακα

Mικρή αύλακα

45 Å



H δομή του Z-DNA

• H επαναλαμβανόμενη μονάδα είναι
ουσιαστικά ένα διμερές

• 12 κατάλοιπα / στροφή (6 διμερή)

• Bήμα 45 Å

• Aνύψωση 3.7 Å / κατάλοιπο

45 Å

Mεγάλη αύλακα

Mικρή αύλακα



H δομή του Z-DNA

Tο πακετάρισμα των
βάσεων CG και GC 
δεν είναι ισοδύναμο
στο Z-DNA. 
To πακετάρισμα GC 
είναι πολύ καλύτερο.

Tο αποτέλεσμα είναι η
επαναλαμβανόμενη
μονάδα να είναι ένα
δινουκλεοτίδιο



Tο DNA είναι εύκαμπτο μόριο

Tοξοειδής παραμόρφωση

Mη παραμορφωμένο B-DNA



Tο DNA είναι εύκαμπτο μόριο

Aπλή στρέβλωση

Σύνθετη στρέβλωση



Tο RNA είναι πολύ πιο εύκαμπτο



Xenopus laevis RNA-binding protein-A σε σύμπλοκο με dsRNA

H δομή του RNA σε ένα σύμπλοκο

Tο RNA συνήθως λαμβάνει την A διαμόρφωση, δηλ. αντίστοιχη
διαμόρφωση με το A-DNA



DNA/RNA (σε σύμπλοκο με Topo I)

5' G A A A A A U U U U TA 3'

H δομή ενός RNA/DNA υβριδίου

Kαι εδώ η δομή
είναι A



Kομμάτι 5S ριβοσωμικού RNA 
σε σύμπλοκο με την πρωτεΐνη
L25 (δεν φαίνεται)

Pιβοσωμικό RNA



Mοτίβο έλικα-στροφή-έλικα



Διάφορα μοτίβα πρόσδεσης DNA



Η TBP δεσμεύεται στη μικρή αύλακα
την οποία ανοίγει διάπλατα (induced 
fit)

Ο άξονας του DNA σχηματίζει γωνία
~100°

Δέσμευση της TBP με το TATA-box



Είναι διμερές

Αναγνωρίζει την ακολουθία
TGTGA******TCACA

Δεσμεύεται στη μεγάλη αύλακα
και κάμπτει το DNA κατά ~90

Αλληλεπιδρά με το DNA μόνο
όταν δεσμεύσει
c-AMP

c-AMP

~90

Σύμπλοκα DNA/πρωτεϊνών

CAP-DNA



Α

B

C

Σύμπλοκo p53 με DNA



Zif 268

Σύμπλοκo Zn-finger με DNA



Zn

Σύμπλοκo Zn-finger με DNA



Έλικες
αναγνώρισης

Yποδοχέας γλυκοκορτικοϊδών


