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II. Использование информации комплементарного строения ДНК
для выявления корреляционных зависимостей между ам инокнслотами
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Б сравнительном плане исследованы известные кодоны фнродных амино­
кислот. Выявлен факт комплементарного противостоянии кодонов, соот­
ветствующих двум группам аминокислот, классифицированных ранее по нх 
суммарной улектроинон плотности. Подобное противостояние кодонов на­
ми влзвзно корреляционной зависимостью. Фактически гоиеемуег тесная 
связь меж.-у явлением разделения аминокислот на дне группы и диухни- 
тевым строением генетиче/кол» кода. Это дает возможность связать струх- 
турные особенности пол в пептидных цепей с многозначное гь-о генетического 
кода.

_«րյ/£ւս' штш/. ւ,/Ն կ։ւ.րդով •։'. տադոտված են րնական ամինաթթուների Հայտնի կրրդոն- 
'-երրւ եոպրյ I արվեք. որ րոտ Հքեկարոնտյին խտության պարամետրի մեր կողմից 
դ ա и ւս կ ար:յվաձ աս՛ ինռւթթունների երկու իէմրի կոդոններն իրար միէև ունեն կոմպլե֊ 
մհնսւար ղիմ ակա յոլթ յոէնր Նման դիմակայությունը մենք կոչնք ենր հաս ահարա- 
րերս-կրական կապ Փաստորեն սերտ կապ գոյություն ունի ամինաթթուների երկու 
խմրի րամանվերո երևայթի և մաոանդական կոդի երկթեքանի կառուցվածքի միէեէ 
Այդ հնարավորություն կ տալիս պ"ւիպեպտիղային շղթաների կառուցվածքային 
առանձնահատկոէթյւռնները կապեք ժառանգական կոդի րազմարմերության հետ:

There has been made an investigation of all known codons of natural ami­
no acids in comparative aspect. It is actually shown the complementary 
opposltl m of codons corresponding io Iwo groups of amino acids, clas­
sified earlier by the density oi the whole electrons. Such an opposition ol 
codons Is named by its л [correlative dependence. Actually, there is a 
close bind between amino acids dislribution into two groups and iwo li­
nes gfi.i-tic C"ck՛. This gives us a possibllty to bind the structural pecu­
liarities oi Ihc polypeptide chain with multiple forms of genetic code.

A'.i.'O'rce^:? слеза; классификация аминокислот, электронная плотность, корреляци»- 
онная зависимость ка вплелитарное проттзоетс.ч'ни՛ кодонов.

Рансе [1] на базе основных положений периодической системы хими­
ческих элементов и химического строения органических соединений на­
ми был разработан новый подход к классификации природных амино-
кислот, согласно которой все генетически кодируемые аминокислоты
подразделяются на две естественные группы. возглавляемые r.TJltlHHOW
и иролином.
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Если в свое время атомно-весовые параметры играли важную роль. 
е классификации химических элементов, то для аминокислот весьма су­
щественными оказались совокупные картины их электронных плотно­
стей. Оказалось, что кик химические свойства элементов периодически 
зависимы от заряда атомного ядра, так и хлмпко-биологическпс свой­
ства аминокне ют периодически зависят от суммарной электронной 
плотности этих бномолскул.

В настоящей работе мы нс задавились целью вникнуть в сложную 
суть электронного строения многоатомных систем пли пользоваться для 
(щенок результатам-։ ՛■■■<■ зличных приближенных методов, приводимых н. 
тнтЬво-бпохи.мической литературе |2] С самого начала мы исходи­
ли из того неоспоримого факта, чт • биологически։ макромолекулы яв­
ляются избирательно сконструированными» молекулярными агрегата­
ми, в которых фундаментально, без «приближений». реализованы все- 
возможные законы и закономерности строения вещества, и сколь реа­
лен атомный вес для химических элементов, столь реально информатив­
на н суммарная электронная плотность для бномолскул, состоящих из 
тех же элементов. II недаром Ленинджср [3] пишет: «К бйомолеку- 
лам следует подходить с двух точек зрения: 1) что они представляют 
собой продул! эволюционного отбора и поэтому из всех возможных мо­
лекул являются наиболее приспособленными; 2) а также, что в основе 
взаимодействий между ними лежи։ система строго специфических свя­
зей, Названных нами молекулярной логикой живого»

Следовательно, целостный подход к биологической организации 
требует рассмотрения физико-химических, структурных и системных 
основ клеточных процессов. Ведь биологическая организация не толь­
ко базируется па них, но и обеспечивает эволюционное совершенство­
вание механизмов регулирования и управления.

Возникает, на наш взгляд, самый важный (ля биологии вопрос: что 
же такое биологическая специфичность? Это напоминает вопрос Мен­
делеева, заданный им. через много лет после открытия периодического 
закона: «что такое периодичность?» [4. 5].

Как в случае с периодичностью, так и в случае со специфичностью 
речь идет об осмыслении уже обнаруженных фактов.

В нашей классификации некоторые аминокислоты образуют семей­
ства (Мет и Лиз; Лей и Иле; Асл и Аси; Гл у и Глн: 11нс. Тре и Вал) 
не по функциональной родственности, а по критерию суммарной э.юк- 
тронной плотности. Ответ на вопрос, почему аминокислоты образуют 
две группы, восходит к особенностям строения генетического аппарата.

Возникла необходимость перебросить мост между структурой бел­
ка и двухнитевым антипараллельным строением ДНК, который уже 
предполагается сегодняшним пониманием этой связи, но с учетом ново­
го -подхода к проблеме и новой постановки задачи

Для осмысления специфичности аминокислотной последовательно­
сти полипептида следует однозначно установить, какой именно триплет, 
кодирующий данную аминокислоту, представлен в исходной цепи ДНК? 
Феномен сущее՛։ воза и ;я неодинаковых количеств триплетов, кодирую­
щих аминокислоты, в биохимии и молекулярной биологии обозначается 
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«вырожденностью генетического кодах-. Но это определение никак нс 
способствует научному пониманию механизмов, управляющих образа-' 
капнем специфических полипептидов с прострапствекио-формообразую-: 
щей способностью аминокислотных радикалов. Мы склонны думать, 
что химическая периодичность а биологическая специфичность—теене 
связанные межд\ собой явления. Это означает, что генетический код 
имеет периодическое строение с периодически-пространствениым повто­
рением адекватных адресов аминокислот в разных сочетаниях основа­
ний для построения специфических полипептидов из одного и того жс: 
конечной природного набора биомолекул.

М « начали наш анализ с сопоставления кодонов глицина и проли­
ла пи л<н 1ке комплементарное.?и оснований, ибо именно глицин и про­
лин возглавляют дне группы природных аминокислот согласно пашей
классификации [1|.
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1 1 1
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1 1 1
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। 1 । 
и ц и

Про При Про Про

Проверку нашего подхода на уровне генетического аппарата позво­
лила подтвердить его универсальность и побу шла провести дальней­
шее сопоставление всех 64 кодирующих триплетов, чтя представлено 
на рисунке. Установленное комплементарное противостояние кодонов 
названо памп корреляционной зависимостью. Видно, что корреляции 
реализованы в основном между аминокислотами двух групп, возглавля­
емых глицином и пролином.

Особый интерес представляет серин, из шести кодирующих три­
плетов которого дна образуют комплементарное противостояние с дву­
мя триплетами аргинина, а остальные четыре, составляют комплемен­
тарное противостояние по два, Это можно представить так, что кодо­
ны серина получают свои первоначальный адрес одновременно с двух 
цепей ДПК,, что говорит об уникальном назначении этой аминокислоты. 
По-видимому, фосфорилирование ферментных белков преимущественно 
по серину, приводящее к стимулированию анаболических или катабо­
лических процессов [7|, осуществляется в каждом из этих случае.՛, 
по определенному адресу, в зависимости от того, каким конкретно три 
«летом закодирован серин.

Важно отметить также, что из трех считавшихся «бессмысленными- 
кодонов АтЬег и Осйге образуют комплементарное противостояние с 
изолепипном, а 1-п1Ьег -с треонином, аминокислотами, тесно связанны­
ми своим метаболизмом [3].

Чехов, Булевский и др. [6] сообщают, что комплемента риость ДНК 
предполагает определенную геометрию обоях партнеров (Г—Ц; А—Т) 
и возможность образования между ними водородных связей. Согласно 
сформированной ими рабочей гипотезе, в процессе узнавания активным 
. енгром предшественника (пукдеозидтрифоефата), по-вядимому, важ- 
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иук; роль играет электронная структура последнего. Пользуясь кван- 
тово-биохимическнми методам» [2. 6]. они расчетным путем установи- 
ли, что экзодиклическис аминогруппы аденина и цитозина создают во­
круг себя область положительного ютеипиала, а кетогруппы урацила 
и гуанина—отрицательного Авторы утверждают, что это вполне мо­
жет быть использовано ферментом (Д1 ։ К-полимера зон) для различения 
аденина и цитозина от уранила и гуанина.

Сопоставительная схема расположения кидиру։՛ них три։. ։етоэ амино­
кислот ко принципу комплемсиларпоеи! оснований

В чем аналогия этих исследований с нашим!:՜- Ведь эти области по­
ложительных и отрицательных потенциалов у ’•՛ лскул пиримидиновых 
и пуриновых оснований задаются строением не • молекулы, которые 
также являются простыми агрегатами. Фермой՜ с узнавание этих по­
ложительных и отрицательных электростатически л потенциалов гово­
рит о существовании аналогичных областей распределения потенциа­
лов в строении активного :и-- |>а фермент;'., обусловленном специфич­
ностью Я МИНОКИСЛ ( ГН ЫХ 0<ТсГК< В ИСХОДНЫ.'. !?>Л!!ПС1-ТПДОИ.
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На наш взгляд, механизм биологического узнавания и молекуляр­
ного взаимодействия базируется на обнаруженной закономерности кор-? 
реляпионно-геиетнческой зависимости между двумя группами класси­
фицированных ранее нами |1| аминокислот, обусловливающих биоло­
гическую специфичность белок—белковых, белок- липидных и т. д. ак­
тивно взаимодействующих нротивофронтов.

.Установленные закономерности позволяют связать структурные осо­
бенности синтезируемых полипептидов с функциональным состояние՛՛! 
генетического аппарата и многозначностью аминокислотных кодонов.
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