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КАК ОСНОВА МОЛЕКУЛЯРНЫХ КОМПОЗИЦИИ АМИН-'ЖИСЛОТ.

Г. I. ГЕВОРКЯН
՛.I ц-тнгут биохимии ПАН РА. Ереван

Сравнительным ипал.но.м показана յււ-ււօշ[։ւ՚.՚ւ< тненниг снизь между полярностью 
аминокислот и средним основанием кодирующих их треплетов.

Наличке пуринового (аденил гузпнн) иснонииия н центре триплет является 
признаком того, что кодируемая .аминохколота 'ибн „цельно «вл^-.ея полярной.

Н?сгояЩ | ч закономерность позволила:
I) уточнить число кодонов, приписываемых серину;
2) уточишь кодоны предсказанной аминокислоты (Арц);
3) дифференцировать поле кодии-ланнсимости аминокислот;
4)составнг1. молекулярные композиции аминокислот;
5) установить логическую связь между основными биополимерами клетки.

Систематчзация биомолекуя—возвратно-комплементарное изапмодейстиис—кодон- 
зависимосгь - .ио.!֊'х'уляр«г>а՝ композиции аминокислот.

Համեմատական ւս ն ալ/i ц n if дпцд Լ ։/T'l^l. ինաքէթունե րի ր հեռական» հ})լան և 
նրանց կողավորող տ րի պլՇէրրՆ երի կենտրոնական հիմ յ./ր միջէւ եղած ուղղակի 
կապրւ

ե'ր /' "itI' կենտրոնում սքոլրինալին (աղենին. ղրոանին) հիմրի արլկայոէթյունն 
հայտանիշ Լ այն ցանի, որ կո'ղավսրվող ամ ինսւթ/է a։i -uf.-.fiujifwii րևհսային Լր 
Այս օրինուչա Jir.tifյռւնն հէւարավորուէքյոէն տվեց.
1) ճշղրտում մտցնել սերինին վերադրվող հասցէ,ների րւսնակի մ1.յ,
2) Տշսւեյէ մեր կողմից կանիւատե սվ • •-՝ ամինաիէքէվի (Արց) հա սցԼնե ր ր,
3) տսրլւրերէսկԼլ ամինաթթուների կող ն-կաիէվածութ յան чп^пг/т,
•i ) կաղմել էւ-մինս,՚ք>թր<էՆ1.ոի մո/եկրւււյար կոմ и/• ր^իցի ան եր ր,
5) տրամարանաէրքն կայղ հս/ստատել fuf’ հիմհմւկսւքւ ր1ւր?պպ[ւմեոնԼր[է միջև։

By comparative analysis it is shov.n the limnedlai՛.* bund between amino 
acids po'.lanty and average oasis of their triplets coding.
The existence o: pyrne (adenine, gitanine) bss:s in the center of the triplet 
is a regularity peculiar to the coded amino acid being o: p -liaricy.
The present regulailty let us:
1. to make clear the number of codons prescribed to serine;
2. to make clear the codons oi the amino acid (Arc) predlcaed by us;.
3. to differentiate the field of codon-dependent amino acids;
4. to create molecular compositions of amino acids;
5. to determine the logical bond between the mam biopolymer es oi the cell.Ранее [1—4] были систематизированы генетически кодируемые аминокислоты, кодирующие их триплеты, жирные кислоты и моносахариды, т. е. все функциональные единицы основных биополимерных компонентов клетки (ДНК, РНК, белки, липиды, полисахариды).



Ярямым результатом систематизации биомолекул явились три замечательных следствия:1) выявление молекулярного механизма парного узнавания и взаимодействия аминокислот; ՛2) претскп’ание существования 21 й генетически колируемой аминокислоты (Ари);3) совпадение систематизации кодонов аминокислот с закономерностью распределения простых чисел во множестве натуральных.В настоящей работе представлены результаты но поиску доказательств реального существования предсказанной аминокислоты, что затрагивает физико-химические основы кодирования в ;бнологин.Проводило; сопоставительный анализ между строением кодонов аминокислот в их полярностью. Выяснилось, 'что полярность аминокислоты определяет среднее пуриновое (аденин, гуанин) основание кодпрующеп। триплета (рис. 1). Для облегчения дальнейшего изложения Кодоны названы именем среднего основания триплета.Рис I содержит 16 полярных Л-кодонов (столбик 3), 16 полярных Г ..одонов (ст. 4), 16 неполярных У-кодонов (ст I) и 16 смешанных Ц-кодоиов (ст. 2). Это явление названо кодон-завнсимостыо.Среда ։••! кодонов универсального генетического кода по 6 адресов имеют лейцин, аргинин и серин. Все 6 адресов лейцина находятся средн 16 неполярных У-кодонов (рис. 1, ст. 1) и аргинина—среди 16 полярных Г-кодоиов (рис. 1, ст. 4), но 4 адреса серина находя гея средн 16 смешанных Ц-кодоиов (рис. 1, ст. 2), а 2 адреса — среди 16 полярных Г-кодоиов (рис. 1. ст. 4). что вызывает явное недоумение. Кодоны всех аминокислот, за исключением сериновых, Ирина I л еж.-т (иной I: 16 кодоновых областей (рис. 1 и 24 и нет никакого о пснангя и смысла рассмятр^гвать неподчинение серина общему правилу как исключение.л.. 01 ли важность сущестхЮБацип дьух кодоизашки ■ мы.х серж ֊■» [2.3]. по ։и-за игсу к ։,<»։։« н: нс ?;ыя лепной закон амер- пости сцкдпия кодонов, феномен объясняли по-другому.Стало возможным уточнить и утверждать, что предсказанная, аминокислота (Арн) кодируется двумя полярными Г-колонамн (ЛГУ, ЛГЦ), приписываемыми серину. В противном случае серии и арцах па рис 3 поменяются местами (в, г).А может быть под полярностью аминокислот (биомолекул) сейчас понимается совсем не то. о чем говорит выявленная колон-зависимость, нлн сама полярность определяется нс по основному физическому признаку?На карте метаболических путей Малыгина [5] оставлена одна пустая клетка (в позиции 1НД) для неизвестной еще генетически кодируемой аминокислоты, которой не хватает в ряду структурных аналогов исходных соединений. По мнению автора, этой аминокислоте соответствует а-амппоадяппновая кислота, которая присутствует в злаках кукурузы и пшеницы. На самом деле, параметры предсказанной аминокислоты (с СЭП 86 и радикалом 47) совпадают с тако-10
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Рис !. Строение кодонов аминокислот по принципу полярности. 1) пред
ставляет 16 неполярных V-коде» нов. 2)—16 смешанных С-кодонов, 3)— 

16 полярных А-кодонОв, ■!)—16 полярных С-кодонов
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•вымн а-амнноадшщиовой кислоты [4, 5]. Меклер в свою очередь утверждал, что предсказанная аминокислота должна быть полярной.Окончательный ответ—за экспериментаторами.С целью внесения яснос ти и проблему кодирования выделили комн- лементарно-сопряжснные пакеты кодонов аминокислот внутри универ сального генетического кода (рис. 2). Ими оказались: 16 кодонов У—А типа (рис. 2, а), 16 кодонов Л-У типа (б), 16 кодоибн Ц-Г типа (в) .и 16 кодонов Г-Ц типа и՛). Далее составили схемы четырех молекулярных композиций аминокислот вместе с тремя полярными терминирующими кодонами (рис. 3). Четыре позиции (а, б, в. г) на рис. 3 соответствуют четырем позициям па рис. 2.В литературе имеются сведения о составлении графов аминокислот по коду Пол и ига-Кори [6], которые не только по количеству, но и принципиально отличаются от составленных нами четырех молекулярных композиций. Они составлены по принципу кодон-зависн- мости аминокислот» с уточнением количества кодонов серина и введенном 21-й генетически кодируемой аминокислоты Арц. (рис. 3. г), и характеризуют периодический принцип молекулярной организации генотипа и фенотипа.Кроме того, из-за кодоп-занисимостн различаются Лей! и Лей2 (рис. 3. а). Гли1 (в) и Глн2 (г). Арг1 (в) и Арг2 (г). Буквой 7 (рис. 3. в) обозначена аминокислота, соответствующая аргинину в универсальном генетическом коде, но гак как между неполярным пролином и серином уже присутствует полярный аргинин Арг1). то мы считаем бессмысленным дублирующее присутствие еше одного аргинина с кодонами АРА, АГГЭто изводи г на мысль о существовании также еще не ндеитнфнпиро- важней 22 (1) ГёНСТИЦССЙИ кодируемой амиш № С кодонами АГА и АГГ.Фактическ: эти кодоны из той же «аномальной зоны* генетического кода, что и кодоны АГУ п \ГЦ. раньше приписанных серину (рис. 2).В представленных молекулярных композициях полярные (отмеченные буквой П.) и неполярные (отмен, буквой НШ аминокислоты чередуют друг-друга с помощью 16 комплементарно-сопряженных кодонов, которые образуют замкнутые контуры с полярными или неполярными полюсами (рис. 3).Они странным образом совпадают с четырьмя молекулярными композициями «липлд-иротсин», обнаруженными Данидином в плазматических мембранах [7] Так как за каждой такой композицией прячется свойственный ей гальванический элемент, то выявленные молекулярные композиции аминокислот могут лечь в основу их расшифровки.После систематизации функционалиных единиц основных биополимеров клетки стало возможным ■ молекулярную логику живого» распространить на бпелонпые гетерогенные образования и. с помощью12
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Рис. 3. Молекулярные композиции аминокислот с возвратно-компле
ментарными кодонами.
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белкового фронта, опосредованно оценить связь с генетическим аппаратом других классов биомолскул также.В работе о систематизации жирных кислот (статья в печати) был предложен тетраплетный код для них. Ныне предлагаем невта- илетиый код для са.харндов, ибо специфично информативны как мононуклеотиды, так и дн-, три-, тетра- и пента-плеты их сочетаний. Гексаплет-ееть повтор.

Рлс. 4, Логическая снизь между основными бноио.'шмервдп клетки 
через системы кодирования.В пределах универсального генетического кода существует несколько систем кодирования. Их можно сшласивать при помощи логического треугольника или треугольника Пифагора со сторонами 3, 4 п 5, на которых располагаются триплеты аминокислот, тетраплеты жирных кислот и пентаплеты сахаридов соответствен ио (рис, 4).Клеточные мембраны различных организмов содержат около 60% белка и 40% липида. Липиды переносятся также током крови в форме липопротеидов. Большой класс гликолипидов составляют ганглиозиды, которые обнаружены на внешней поверхности клеточных мембран, особенно в нервных клетках. Сфинголипиды обнаружены в мембранах растительных и животных клеток: богата имя нервная ткань и мозгРазмеры, форма, состав биополимеров и клеточных органелл играют основную роль в обеспечении их специфичности и гармонически 



сочетанной активности в бислойных гетерогенных образованных, ибо, в основе молекулярной организации биологических структур лежит универсальный принцип линейного узнавания двоичных систем.Правомерность обобщения связей (рис. 4) между клеточными компонентами через генетический код вытекает из особенностей их систематизации при помощи единого для всех них электронно-числового универсального параметра. Отнюдь не случайно, что распределение насыщенных жирных кислот соответствует распределению аминокислот группы глицина [1]. ыононенасыщенных—группы пролина, линенасыщенных—-триптофана, тринеиасыщеппых—пн-гн пгна.Общая генетическая детерминированность всех молекулярных и биополимерных компонентов клетки на оставляет сомнения. Это одно из положений развиваемого нами научного направления «Биософия».
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