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Plan prezentacji 

1. Struktura molekularna DNA: 

 I – rzędowa 

 II – rzędowa 

 III - rzędowa 

2. Funkcja biologiczna i właściwości DNA 

3. O teorii węzłów słów kilka 

4. Teoria węzłów w biologii molekularnej: 
 w odniesieniu do DNA 

 w odniesieniu do białek 

 



Czym jest DNA?  

 kwas deoksyrybonukleinowy 

 nierozgałęziony polimer nukleotydów połączonych 
wiązaniami 3’,5’ – fosfodiestrowymi  

 

komórka  

chromosom 

DNA 



I – rzędowa struktura DNA 

 kolejność ułożenia nukleotydów od końca 5’ do 3’ 
 ujemnie naładowany rdzeń 

 na końcu 5’ fosforan przy węglu C5 

 na końcu 3’ grupa hydroksylowa przy węglu C3   



Nukleozyd 

 reszta cukrowa połączona wiązaniem β – glikozydowym z  

jedną z czterech zasad azotowych 

 cukier: deoksyryboza (pentoza) 

 zasady azotowe:  

 → pirymidyny: cytozyna (C), tymina (T) 

 → puryny: adenina (A), guanina (G) 

Wiązania β – glikozydowe:  

cukier C1 – zasada pirymidynowa N1; cukier C1 – zasada purynowa N9 



Zasady pirymidynowe  



Zasady purynowe 



Nukleotyd 

 monofosforan nukleozydu → nukleozyd z dołączoną 
resztą kwasu ortofosforowego  

A → dAMP – deoksyadenozynomonofosforan 

G → dGMP – deoksyguanozynomonofosforan 

C → dCMP – deoksycytydynomonofosforan 

T → TMP - tymidynomonofosforan 



II – rzędowa struktura DNA 

 dwie oplatające się wzajemnie 
nici, tworzące strukturę helikalną 

 antyrównoległe ułożenie nici: 5’ 
→ 3’ i 3’ → 5’ 

 zasady azotowe skierowane do 
środka, prostopadle do osi helisy  

 pierścienie cukru ułożone 
prostopadle do zasad azotowych 

 komplementarne ułożenie zasad 
azotowych 

 stabilizacja helisy: wiązania 
wodorowe, oddziaływania 
hydrofobowe, oddziaływania 
elektrostatyczne  



Komplementarność  
zasad azotowych 

 zasada purynowa + 

zasada pirymidynowa 

 A – T: podwójne wiązanie 
wodorowe 

 C – G: potrójne wiązanie 
wodorowe   



Typy podwójnej helisy DNA 

 formy: A, B, C, D, E oraz Z 

 B – DNA - najczęściej pojawiającą się forma w warunkach 
fizjologicznych 

 A – DNA – powstawaniu sprzyja środowisko bardziej 
bogate w jony Na+ i K+, a także mniej uwodnione niż w 
przypadku B – DNA 

 Z – DNA – helisa lewoskrętna  
 C, D, E - DNA - obserwowane w bardzo swoistych 

warunkach doświadczalnych 

 różnią się liczbą par zasad (pz), które budują każdy zwój 
helisy; nachyleniem (kątem między każdą parą zasad); 
średnicą heliksu oraz kierunkiem skrętu 



Typy podwójnej helisy DNA 



III – rzędowa struktura DNA 

 superzwoje  

 chromatyna  



Funkcja biologiczna DNA 

 nośnik informacji genetycznej  
 źródło jednokierunkowego przepływu informacji 

genetycznej  



Właściwości DNA  

 odczyn kwasowy 

 duża lepkość  
 dobrze rozpuszczalny w środowisku zasadowym, słabiej w 

wodzie ( tworzy układy koloidalne) i w rozcieńczonych 
roztworach kwasów 

 tworzy kompleksy z białkami zasadowymi i niektórymi 
obojętnymi  

 absorbuje światło z zakresu UV (A260/A280 = 1,8) 



Teoria węzłów 

 teoria węzłów jest 
zagadnieniem, którym 
zajmuje się dział 
matematyki zwany 
topologią  

 topologia bada własności 
przestrzeni, które 
zachowują się przy 
deformacjach 

 topologia rozmaitości – 
czyli takich przestrzeni, 
które intuicyjnie 
odpowiadają przestrzeni w 
rozumieniu fizycznym 

 węzły – pętle niedające się 
rozplątać bez rozcięcia 
(nietrywialne obiekty 
topologiczne) 

 

 



Matematyczny węzeł 

 dowolna krzywa zwykła 
zamknięta zanurzona w 
przestrzeni R3, homeomorficzna 
z okręgiem 

 podstawowy problem w teorii 

węzłów dotyczy rozróżniania ich 
położeń (sposobów zaplątania) i 
klasyfikacji 

 możemy go rozwiązać dzięki 
topologii: dwa węzły są 
równoważne, gdy jeden można 
przekształcić w drugi za pomocą 
skończonego ciągu odpowiednio 
rozumianych ruchów (rozplątań) 
nie powodujących rozerwania 

ruch Reidemeistera typu I 

ruch Reidemeistera typu II 

ruchy Reidemeistera typu III 



Działanie ruchów Reidemeistera 



Biologiczne zastosowanie teorii węzłów  

 opis struktury kwasów nukleinowych (głównie DNA) 
 

 poznanie procesów rekombinacji DNA poprzez dokładny 
opis działania enzymów katalizujących te procesy 
(rekombinaz) 

 

 opis struktury kompleksów DNA z białkami 
 

 poznanie topologii białek 

 

 elektroforeza 



Superhelikalne formy DNA 

 in vivo DNA rzadko występuje jako cząsteczka liniowa o 
wolnych końcach 

 w komórkach bakterii zarówno chromosom bakteryjny jak i 
plazmidy są koliste (zachowana ciągłość łańcucha 
polinukleotydowego, nie chodzi o jego kształt) 

 w genomach Eukaryota, DNA zorganizowany jest w postaci 
dużych pętli, unieruchomionych w macierzy jądrowej 

 superhelikalne koliste cząsteczki DNA ulegają dodatkowemu 
upakowaniu 

 superhelisa powstaje w wyniku skręcenia helisy w przestrzeni 
dookoła własnej osi → analogiczna sytuacja ma miejsce, kiedy 
skręcimy kilkakrotnie jeden koniec taśmy wokół podłużnej osi, 
uprzednio unieruchamiając drugi koniec  → po połączeniu obu 
końców taśma ulegnie zwinięciu w przestrzeni (dodatkowe skręty 
w cząsteczce superhelisy są powodem powstawania  napięć 
torsyjnych (skręceniowych))  



Superhelikalne formy DNA 

 forma superhelisy może 
występować tylko w zamkniętych 
cząsteczkach DNA (jej otwarcie 
powoduje relaksację napięć 
torsyjnych przez odwinięcie) 

 kolista cząsteczka DNA nie 
wykazująca żadnych splotów jest 
zrelaksowana, natomiast im większa 
liczba superskrętów, tym większe 
napięcie torsyjne w cząsteczce 

 negatywne superskręty tworzą się 
w wyniku skręcenia łańcuchów DNA 
wokół osi podłużnej w odwrotnym 
kierunku do obrotu prawoskrętnej 
helisy DNA 

 w przyrodzie występują 
powszechnie cząsteczki DNA o 
strukturze superhelikalnej ujemnej  



Superhelikalne formy DNA 

Rozluźniona (a) i ujemnie 
superhelikalna (b) forma DNA.  



LK kolistej cząsteczki DNA 

LK = T + W 

Gdzie: LK – liczba opleceń (linking number), T – liczba 

skrętów (twisting number), W – liczba zwojów (writhing 

number) 

 LK wyznacza liczbę opleceń wokół siebie dwóch nici w 
podwójnej helisie w stosunku do liczby opleceń w tej samej 
cząsteczce w formie całkowicie zrelaksowanej 

 



LK kolistej cząsteczki DNA 

 wartość T określa liczbę skrętów jednej nici DNA wokół drugiej (liczbę 
skrętów w dupleksie)  

 wartość W określa ile razy dana cząsteczka przeplata się ze sobą 
(skrzyżowania osi helisy) 

 dla zrelaksowanej kolistej cząsteczki DNA: W = 0 



Wyznaczanie LK - elektroforeza 

 przeprowadzając 
elektroforezę w żelu 
agarozowym możemy 
wyznaczyć wartość 
LK superhelikalnego 

DNA na podstawie 

szybkości migracji 
cząsteczki 

 im większa wartość 
LK, tym cząsteczka 
migruje szybciej w 

porównaniu do formy 

zrelaksowanej 

 

A - cząsteczka DNA o dużym stopniu 
superhelikalności 

B - inkubacja z topoizomerazą przez 5 
minut 

C - inkubacja z topoizomerazą przez 30 
minut  



Znaczenie LK 

 cząsteczki DNA różniące 
się wyłącznie LK są 
względem siebie 
topologicznie izomeryczne 

(topoizomery) 

 zmiana konformacji 

topoizomerów jest możliwa 
jedynie przez przecięcie 
jednej lub dwóch nici DNA i 

ponowne ich połączenie 

 cząsteczki o takiej samej 
wartości LK (D i E) są 
topologicznie identyczne, 

ale różne geometrycznie  



Topoizomerazy 

 wzajemne przekształcenia topoizomerów DNA są 
katalizowane przez enzymy zwane topoizomerazami   

 enzymy te zmieniają liczbę opleceń DNA, katalizując 
trójstopniowy proces:  

1. przecinanie nici DNA 

2. przenoszenie segmentu DNA na powstałą przerwę  
3. ponowne łączenie przeciętego DNA 

Topoizomerazy typu I tną tylko jedną nić DNA, natomiast 
typu II rozcinają obie nici.  
 

Topoizomeraza typu II związana z ujemnie 
superhelikalnymi cząsteczkami DNA.  



Działanie topoizomerazy typu I 

topoizomeraza typu I 

katalizuje relaksację ujemnie 
superhelikalnego DNA 

usuwanie ujemnej 
superhelikalności 



Działanie topoizomerazy typu II 

topoizomeraza typu II 

(gyraza) zmniejsza LK 

substratu o wartość 2 w 
każdym cyklu 
katalitycznym  

wprowadzanie 
ujemnej 

superhelikalności 



Pojęcie supła 

 fragment węzła lub splotu  
 obrazowo: dwa kawałki sznurka (splecione lub nie) 

umieszczone w kuli o końcach na sferze tej kuli  
 podobnie jak węzły, supły również przedstawia się 

schematycznie za pomocą diagramów  



Równoważność supłów 

 dwa supły są równoważne, gdy istnieje homeomorfizm kuli 
na siebie przekształcający jeden supeł na drugi; 
homeomorfizm ten nie może ruszać sfery 

 obrazowo: supły są takie same, gdy odpowiednio 
zaplątując lub rozplątując otrzymamy jeden z drugiego pod 
warunkiem, że nie ruszymy końców 

 równoważność supłów, podobnie jak w przypadku węzłów, 
opisuje się za pomocą ruchów Reidemeistera 

Diagramy równoważnych supłów.  



Równania supłowe w procesach 
rekombinacji DNA 

 S – fragment DNA, na 

który enzym nie działa 

 T – fragment DNA, na 

który enzym działa 

 R – fragment DNA 

powstały w wyniku 
działania enzymu  

 

S, T, R – supły  

N (S + T) = substrat 

N (S + R) = produkt 



Resolwaza Tn3 
 rekombinaza o działaniu miejscowym – 

rozcina łańcuchy DNA, łącząc je 
następnie w inny sposób  

Sytuacja wyjściowa: 

N (S + T) = C (1) 

I cykl katalityczny: 

N (S + R) = C (2) 

II cykl katalityczny: 

N (S + R + R) = C (2, 1, 1)  

Z powyższych równań można obliczyć pary {S, R} 

III cykl katalityczny:  

N (S + R + R + R) = C (1, 1, 1, 1, 1) 



Elementy transpozycyjne w DNA 

  DR (ang. direct repeats) 

 sekwencje powtórzone wprost 

 IR (ang. inverted repeats) 

 sekwencje odwrócone, zawierają miejsce nacięcia nici DNA 
 biorącej udział w transpozycji 



Flp 
 rekombinaza tyrozynowa 

specyficzna co do miejsca (flipaza) 

W kolejnych cyklach katalitycznych 
powstają węzły torusowe:  

b (± (2k + 1), 1), gdzie k є {0, 1, 2, 3}  



Topologia procesu replikacji 

Węzły powstające 
podczas replikacji 

plazmidu bakteryjnego 
pHH5.8 



Topologia bąbli replikacyjnych 

Struktura bąbli replikacyjnych 
powstających podczas 

replikacji plazmidu pHH5.8 



Struktura białek 



Poznawanie topologii białek 



„Sztuczne” węzły molekularne 

 układy zablokowane mechanicznie – ich elementy składowe 
są ze sobą związane tylko dzięki odpowiedniej topologii całej cząsteczki 

Trójlistnik skonstruowany na kompleksie oktaedrycznym  



„Sztuczne” węzły molekularne 

Konstrukcja 
węzła 

„otwartego” 



Synteza węzłów molekularnych 

142+ - kompleks jonów Cu (I) → trójlistnik 



Synteza węzłów molekularnych 

15 → wolny trójlistnik 



Dziękuję za uwagę  
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