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Streszczenie

Biosynteza białek to skomplikowany proces niezbędny do życia każdej komórce. Zachodzi on przy
udziale rybosomów – organelli złożonych z białek oraz kwasów rybonukleinowych, a także wielu
czynników translacyjnych. Informacja o każdym syntetyzowanym białku jest zawarta w kodzie
genetycznym. Dokładne i wierne przepisanie sekwencji nukleotydowej DNA poprzez sekwencję
mRNA na język aminokwasów jest niezbędne do prawidłowego funkcjonowania nowo
syntetyzowanego białka. Ze względu na wielkie znaczenie procesu biosyntezy białek dla komórki
maszyneria translacyjna jest często celem antybiotyków posiadających właściwości bakteriobójcze
lub bakteriostatyczne.

W pracy dokonano przeglądu antybiotyków oddziałujących na wybrane miejsca aktywne rybosomów,
tj. centrum dekodujące, centrum peptydylotransferazy oraz kanał wyjścia. Pełne zrozumienie
mechanizmu działania opisanych substancji bakteriobójczych nie jest możliwe bez wcześniejszego
poznania podstawowych zasad przepisywania informacji genetycznej, a także budowy rybosomów.
Dlatego też, pracę tę uzupełniono o powyższe wiadomości.

 

W latach 50. XX wieku Francis Crick zaproponował kierunek przepisywania informacji genetycznej,
tj. z DNA poprzez RNA na białka. W ten sposób powstał główny dogmat biologii molekularnej
mówiący, że „z DNA powstają cząsteczki RNA, z których tworzą się białka” (TURNER i współaut.
2007). Jednakże, z biegiem lat stwierdzono, że istnieją pewne modyfikacje przedstawionego
przepływu informacji genetycznej. Przykładowo, u retrowirusów (do których zaliczono wirus HIV)
istnieje możliwość przepisania informacji z jednoniciowej cząsteczki RNA na dwuniciową cząsteczkę
DNA. Jest to proces odwrotnej transkrypcji, zachodzący przy udziale enzymu określonego jako
odwrotna transkryptaza (ZHENG i współaut. 2005). Ponadto, istnieje możliwość replikacji RNA m.in.
u wirusów zapalenia wątroby typu C (BARTENSCHLAGER i LOHMANN, 2000). Podstawowy
przepływ informacji genetycznej wraz z jego modyfikacjami przedstawiono na rysunku 1.

Rys. 1. Schemat dogmatu biologii molekularnej.
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Replikacja to proces powielania materiału genetycznego, w który są zaangażowane specyficzne
enzymy. W przypadku replikacji DNA proces zaczyna się od rozwinięcia dwuniciowej helisy
w miejscu określanym jako widełki replikacyjne. Następnie do każdej nici zostaje dobudowana nowa
komplementarna nić według reguły parowania zasad (tj. adenina z tyminą, cytozyna z guaniną).
Synteza obu nici zachodzi jednocześnie, jednakże mechanizm ich tworzenia jest odmienny. Tzw. nić
wiodąca jest syntetyzowana w sposób ciągły w kierunku od 5’ do 3’. Druga nić macierzysta określona
jako nić opóźniona, jest tworzona w kierunku przeciwnym do miejsca inicjacji w postaci tzw.
fragmentów Okazaki. Jej kopiowanie rozpoczyna się, gdy wskutek rozplatania dwuniciowej
cząsteczki DNA powstaje odcinek o długości ok. 100-200 nukleotydów (Eucaryota). Po ukończeniu
syntezy nici opóźnionej fragmenty Okazaki są łączone w jedną cząsteczkę DNA przy udziale ligazy
DNA. (HAMES i HOOPER, 2006). Uproszczony schemat przedstawiający mechanizm replikacji
przedstawiono na rysunku 2.

Rys. 2. Schemat replikacji DNA.

Proces przepisywania informacji genetycznej z cząsteczek DNA na cząsteczki RNA to transkrypcja.
Podobnie jak replikacja oparta jest na regule parowania zasad, z tym że zamiast tyminy do cząsteczki
RNA wbudowywany jest uracyl. Pojedyncza nić RNA tworzona jest w kierunku od 5’ do 3’ na
postawie jednej z nici (tzw. nici sensownej) helisy DNA. Transkrypcja jest przeprowadzana przez
polimerazę RNA, która wiąże się ze specyficznymi sekwencjami DNA w pobliżu końca 5’.
W organizmach eukariotycznych występują trzy rodzaje tego enzymu, które przeprowadzają
transkrypcję różnych genów. Enzymy te wykazują odmienną odporność na toksynę obecną
w grzybach – α-amanitynę. W trakcie procesu transkrypcji helisa DNA ulega lokalnemu rozwinięciu.
Terminacja procesu zachodzi przy udziale struktury typu „spinki do włosów” lub czynnika
białkowego zwanego Rho (BROWN, 2001).

Ostatnim etapem przepływu informacji genetycznej jest proces translacji. Jest to wysoce
skomplikowany proces syntezy białek, w który zaangażowane są m.in. organella komórkowe zwane
rybosomami (KŁYSZEJKO-STEFANOWICZ, 2002).

 

Charakterystyka rybosomów

Rybosomy to rybonukleoproteinowe kompleksy obecne zarówno w komórce prokariotycznej, jak
i eukariotycznej. Ich ilość jest skorelowana z aktywnością metaboliczną komórki i wynosi ok. 20 000
w komórce E. coli i ok. 100 000 w retykulocytach królika (KŁYSZEJKO-STEFANOWICZ, 2002).



Rybosomy biorą czynny udział w procesie biosyntezy białka. Występują w cytoplazmie jako struktury
wolne lub związane z siateczką śródplazmatyczną (BERG i współaut. 2007). Organella te po raz
pierwszy zaobserwowano w mikroskopie świetlnym na początku XX wieku. Struktura i wielkość
rybosomów zostały określone na podstawie wyników badań Svedberga (BROWN, 2001).

Każdy rybosom składa się z dwóch podjednostek określanych jako mniejsza i większa, różniących się
ilością i rodzajem zawartych w nich białek oraz kwasów rybonukleinowych (rRNA). Białka
rybosomalne umiejscowione są wokół rRNA i stabilizurą strukturę rybosomu. Natomiast rRNA
stanowi jego szkielet i posiada bardzo rozwiniętą strukturę przestrzenną. Jest on zasadniczą częścią
katalityczną rybosomu niezbędną w procesie biosyntezy białek (BERG i współaut., 2007).

Wykorzystanie techniki ultrawirowania przez Svedberga spowodowało, że wielkość  rybosomów
wyraża się poprzez stałą sedymentacji (S) (BROWN, 2001). Rybosomy prokariotyczne są mniejsze niż
eukariotyczne. Ich masa wynosi 2,7 MDa, a stała sedymentacji – 70S (BERG i współaut. 2007).

Topologie rybosomu prokariotycznego i eukariotycznego są do siebie zbliżone, zwłaszcza w budowie
podjednostek dużych. Zarówno podjednostka 50S E. coli, jak i 60S S. cerevisiae posiadają takie same
wyniosłości, tj. wypukłość centralną (ang. central protuberance), kciuk rybosomalny (ang. stalk) oraz
wyniosłość L1. Powierzchnia kontaktu z małą podjednostką w przypadku podjednostki 50S i 60S jest
również bardzo zbliżona. Istotną różnicą wydaje się fakt, że struktura dużej podjednostki
eukariotycznej jest rozciągnięta wzdłuż osi poprzecznej, co przyczynia się do jej elipsoidalnego
kształtu, podczas gdy duża podjednostka prokariotyczna jest półkolista (GABASHVILI i współaut.
2000, GAO i współaut. 2003, FRANK 2000, VERSCHOOR i współaut. 1998).

W przypadku struktur małych podjednostek rybosomu Procaryota i Eucaryota różnice są bardziej
widoczne. Podjednostka 30S ma kształt trapezoidalny, a w jej strukturze zaznaczają się
charakterystyczne elementy: głowa (ang. head), korpus (ang. body), ramię (ang. shoulder), platforma
(ang. platform), dziób (ang. beak) oraz ostroga (ang. spur). Pomiędzy głową i platformą znajduje się
szczelina (ang. cleft) stanowiąca zasadniczą część katalityczną – tzw. centrum dekodujące rybosomu
(GABASHVILI i współaut. 2000; BĄKOWSKA, 2005). W małej podjednostce eukariotycznej są obecne
dodatkowe struktury. Są to tzw. stopy (ang. foot): prawa i lewa, znajdujące się w dolnej części
korpusu (SPAHN i współaut. 2001). Warto również zauważyć, że widoczne jest znaczne powiększenie
rozmiarów małej podjednostki Eucaryota w porównaniu z małą podjednostką Procaryota
(VERSCHOOR i współaut. 1998). Topologię dwóch podjednostek rybosomu prokariotycznego
przedstawiono schematycznie na rysunku 3.

Rys. 3. Budowa rybosomu prokariotycznego: a) dużej podjednostki, b) małej podjednostki (na
podstawie: TURNER i współaut. 2007).



Procedura biosyntezy białek

Główne etapy procesu biosyntezy białek – translacji, są uniwersalne i nie obserwuje się znacznych
różnic w ich przebiegu w komórkach prokariotycznych i eukariotycznych. Proces ten jest tak
fundamentalnym wydarzeniem w każdej żywej komórce, że niemożliwa jest wyraźna zmiana jego
mechanizmu w toku ewolucji (KŁYSZEJKO-STEFANOWICZ, 2002).

Biosynteza białka zachodzi w dwóch podstawowych etapach. Pierwszy z nich to aktywacja
aminokwasu, drugi – synteza łańcucha polipeptydowego z udziałem m.in. rybosomów. Proces
aktywacji aminokwasów został opisany już w latach pięćdziesiątych (HOAGLAND i współaut. 1956),
natomiast biosynteza białka do dziś nie została w pełni rozszyfrowana (KŁYSZEJKO-STEFANOWICZ,
2002). Aktywacja aminokwasu obejmuje dwa stadia, tj. (1) utworzenie aminoacyloadenylanu oraz (2)
utworzenie aminoacylo-tRNA. Jest ona katalizowana przez specyficzną dla danego aminokwasu
aminoacylo-tRNA syntetazę, określaną również jako ligaza. Końcowym rezultatem pierwszego etapu
translacji jest wytworzenie cząsteczki tRNA związanej z resztą aminokwasową. Wiązanie pomiędzy
grupą karboksylową tego aminokwasu i grupą hydroksylową rybozy tRNA ma charakter wiązania
wysokoenergetycznego. W dalszych etapach translacji energia tego wiązania jest wykorzystywana
podczas tworzenia wiązań peptydowych.

Synteza łańcucha białkowego jest wysoce skomplikowanym procesem angażującym szereg
czynników translacyjnych. Obejmuje on trzy stadia, tj. (1) inicjację, (2) elongację i (3) terminację,
które zachodzą cyklicznie. Początkowo następuje związanie mRNA z mniejszą podjednostką
rybosomu, a następnie asocjacja obu podjednostek rybosomalnych. Każdy rybosom posiada trzy
miejsca aktywne w swojej strukturze: miejsce P (dla peptydylo-tRNA), miejsce A (dla
aminoacylo-tRNA) oraz miejsce E (dla tRNA pozbawionego reszty aminokwasowej). W czasie inicjacji
do miejsca P przyłącza się tzw. inicjator, czyli cząsteczka tRNA połączona z metioniną. Natomiast
podczas elongacji do miejsca A przyłącza się kolejne tRNA związane z odpowiednią resztą
aminokwasową. Rodzaj aminoacylo-tRNA jest podyktowany kodonem mRNA, tj. specyficzną trójką
nukleotydów. Wydłużanie łańcucha polipeptydowego odbywa się „o jeden aminokwas” zarówno u
organizmów prokariotycznych, jak i eukariotycznych. A zatem, po utworzeniu wiązania peptydowego
pomiędzy metioniną i aminokwasem dostarczonym przez tRNA do miejsca A, następuje przesunięcie
ramki odczytu o jeden kodon mRNA (translokacja), wskutek czego tRNA pozbawione reszty
aminokwasowej zostaje przesunięte w miejsce E i uwolnione, natomiast tRNA związane z dipeptydem
zajmuje obecnie miejsce P. Miejsce A pozostaje wolne dla kolejnej cząsteczki tRNA niosącej wybraną
resztę aminokwasową. Tworzenie wiązania peptydowego jest katalizowane przez
peptydylotransferazę, która jest obecna w większej podjednostce rybosomu. Elongacja łańcucha
polipeptydowego trwa do momentu osiągnięcia przez ramkę odczytu kodonu STOP. Wówczas
następuje oddysocjowanie podjednostek rybosomalnych oraz uwolnienie nowosyntetyzowanego
białka  (KŁYSZEJKO-STEFANOWICZ, 2002; TURNER i współaut. 2007; BERG i współaut. 2007;
BROWN, 2001).

 

Antybiotyki wpływające na aktywność rybosomu

Antybiotyki to substancje wykazujące działanie bakteriobójcze lub bakteriostatyczne nawet w bardzo
niskich stężeniach. Pierwotnie określenia tego używano wyłącznie w odniesieniu do wtórnych
metabolitów mikroorganizmów. Obecnie termin ten obejmuje również wszelkie półsyntetyczne
i syntetyczne substancje posiadające takie same właściwości. Antybiotyki działają na ściśle określony
element komórki bakteryjnej, np. ścianę komórkową, błonę cytoplazmatyczną, rybosomy lub szlaki
metaboliczne. Ze względu na wiele różnic między komórką prokariotyczną i eukariotyczną istnieje
małe prawdopodobieństwo toksycznego wpływu antybiotyku na organizm ludzki lub zwierzęcy.



Ponadto, niektóre antybiotyki wykazują toksyczność selektywną, która pozwala na skuteczną
eliminację patogenu bez szkody dla gospodarza (SINGLETON, 2000). Pod względem chemicznym
antybiotyki są mocno zróżnicowaną grupą, co stanowi problem podczas ich klasyfikacji
(MARKIEWICZ i KWIATKOWSKI, 2008).

Hamowanie biosyntezy białek, jako procesu niezbędnego do życia komórki, to jeden z mechanizmów
działania antybiotyków. Poszczególne substancje mogą wpływać hamująco na wszystkie etapy
translacji, oddziałując na rybosomy lub czynniki translacyjne (HARMS i współaut. 2003). Ze względu
na wysoką skuteczność antybiotyki obniżające aktywność rybosomów są obiektem wielu badań
biochemicznych, co skutkuje pojawieniem się licznych nowych generacji antybiotyków działających
wydajniej i mniej toksycznie na organizm gospodarza (YONATH, 2005).

 

Antybiotyki działające na centrum dekodujące rybosomu

Centrum dekodujące to miejsce oddziaływania kodonu mRNA z komplementarnym anty-kodonem
tRNA oraz tłumaczenia informacji genetycznej na język aminokwasów. Jest ono zlokalizowane
w obrębie małej podjednostki rybosomu w pobliżu 3’ końca 16S rRNA  (LYNCH i PUGLISI, 2001).

Antybiotyki aminoglikozydowe, do których zalicza się m.in. streptomycynę, higromycynę B,
paromomycynę i neomycynę, oddziałują na małą podjednostkę, a ich miejscem docelowym jest
właśnie centrum dekodujące lub rejony rRNA bezpośrednio z nim sąsiadujące. Związanie
aminoglikozydów z centrum dekodującym powoduje zwykle zmianę konformacji rRNA prowadzącą
do zakłóceń przepisywania informacji genetycznej, głównie do obniżenia wierności dekodowania
(MEHTA i  CHAMPNEY, 2002). Wszystkie antybiotyki z tej grupy wykazują powinowactwo wyłącznie
do komórek bakteryjnych (MCCOY i współaut. 2010), zwłaszcza tlenowych pałeczek gramujemnych.
Aminoglikozydy mają zdolność do swobodnej dyfuzji przez kanały w zewnętrznej błonie bakterii,
jednakże do przekroczenia błony cytoplazmatycznej wymagają systemu transportu czynnego
(MARKIEWICZ i KWIATKOWSKI, 2008). Istnieje możliwość uodpornienia się mikroorganizmów na
antybiotyki aminoglikozydowe. Jest to następstwo enzymatycznych modyfikacji antybiotyku, tj.
O-adenylacji, O-fosforylacji lub N-acetylacji, które zmniejszają powinowactwo antybiotyku do rRNA.
Innymi sposobami nabywania odporności bakterii jest modyfikacja własnego rRNA, mutacja białek
rybosomalnych, a także wykształcenie mechanizmu czynnie usuwającego cząsteczki antybiotyku
z komórki (MCCOY i współaut. 2010).

Higromycyna B  ogranicza ruchliwość helisy 44 biorącej udział w translokacji, co prowadzi do
zatrzymania aminoacylo-tRNA w miejscu A (YONATH, 2005). Z kolei, streptomycyna zmienia
konformację podjednostki 30S na taką, która wykazuje większe powinowactwo do
niekomplementarnego tRNA, co prowadzi do syntezy białek o zmienionych właściwościach (HARMS
i współaut. 2003). Paromomycyna i neomycyna oddziałują z  wewnętrzną pętlą 16S rRNA, obecną
wewnątrz centrum dekodującego. Ich związanie w ww. regionie powoduje zmiany konformacyjne
pętli w miejscu A, które zwiększają jej powinowactwo do I i II pierścienia aminoglikozydów (MEHTA
i CHAMPNEY, 2002).

Tetracyklina to antybiotyk będący wtórnym metabolitem niektórych organizmów, którego działanie
opiera się na wiązaniu z podjednostką 30S i ograniczeniu ruchu aminoacylo-tRNA. W rezultacie
cząsteczka ta nie może jednocześnie oddziaływać z miejscem dekodującym oraz centrum
peptydylotrasferazy zlokalizowanym na dużej podjednostce 50S (MARKIEWICZ i KWIATKOWSKI,
2008). Tetracyklina wiąże się najczęściej pomiędzy głową i korpusem małej podjednostki, czyli
w miejscu A.



Oprócz aminoglikozydów czy tetracykliny antybiotykami hamującymi biosyntezę białek poprzez
oddziaływanie na centrum dekodujące są również spektynomycyna, paktamycyna oraz edeina.
Pierwsza z nich należy do grupy aminocytoli i oddziałuje z głową małej podjednostki, hamując
translokację peptydylo-tRNA z miejsca A do miejsca P (HARMS i współaut. 2003). Paktamycyna
wiążąc się do małej podjednostki powyżej platformy blokuje ruch mRNA względem podjednostki 30S
(BRODERSEN i współaut. 2000). Podobny mechanizm działania wykazuje edeina (YONATH, 2005).

 

Antybiotyki działające na centrum peptydylotransferazy

Centrum peptydylotransferazy (PTC) stanowi region dużej podjednostk, który kontaktuje się z trzema
funkcjonalnymi miejscami rybosomu: aminoacylowym (miejsce A), peptydylowym (miejsce P) oraz
usuwającym deacylowane tRNA (miejsce E) (BASHAN i współaut. 2003). PTC uczestniczy
w tworzeniu wiązania peptydowego między grupami aminowymi i karboksylowymi aminokwasów
poprzez odpowiednie w czasie i przestrzeni rozmieszczenie aminoacylo-tRNA i peptydylo-tRNA
(BROWN, 2001).

Wiele mikroorganizmów produkuje substancje o charakterze antybiotyków, które zakłócają
funkcjonowanie PTC. Mechanizm działania tych antybiotyków to zapobieganie tworzeniu wiązania
peptydowego poprzez upodabnianie się do substratu, a także blokowanie tunelu dla
syntetyzowanego łańcucha polipeptydowego (HARMS i współaut. 2003). Uniemożliwienie związania
substratu do PTC jest najprostszym mechanizmem działania antybiotyków (YONATH, 2005). Do ww.
grupy antybiotyków zalicza się m.in. chloramfenikol, linkozamidy, pleuromulityny, streptograminy,
oksazolidinony oraz sparsomycynę (MCCOY i współaut. 2010).

Chloramfenikol, pierwszy naturalny antybiotyk wyprodukowany syntetycznie, wiążę się do
podjednostki 50S w pobliżu centrum peptydylotransferazy, blokując przyłączanie aminoacylo-tRNA
do miejsca A, co uniemożliwia tworzenie wiązania peptydowego. Aktywność chloramfenikolu jest
optymalna po wysyceniu rybosomów antybiotykiem w stosunku 1:1. Dzięki prostej budowie jego
cząsteczki łatwo pokonuje barierę osłon komórkowych (MARKIEWICZ i KWIATKOWSKI, 2008).

Klindamycyna, jako główny przedstawiciel linkozamidów, wiąże się do dużej podjednostki pomiędzy
PTC a rybosomalnym tunelem wyjścia nowosyntetyzowanego polipeptydu, redukując elastyczność
rybosomu w tym regionie. Ten unikalny sposób wiązania nadaje klindamycynie szczególną
efektywność w zwalczaniu infekcji spowodowanych przez beztlenowe bakterie i Toxoplasma gonidii,
a także w leczeniu pneumocystozowego zapalenia płuc wywołanego przez Pneumocystis carinii u
osób cierpiących na AIDS (MEHTA i CHAMPNEY, 2002). Oprócz hamowania reakcji katalizowanej
przez peptydylotransferazę, klindamycyna może również powodować oddysocjowanie
peptydylo-tRNA od rybosomu (MCCOY i współaut. 2010).

Tiamulina z grupy antybiotyków pleuromulitynowych, wiąże się ściśle do dużej podjednostki
w miejscu aminoacylowym, obejmując częściowo również miejsce peptydylowe. W ten sposób blokuje
dwa ww. miejsca jednocześnie (MCCOY i współaut. 2010).

Streptograminy zostały podzielone na dwie grupy różniące się budową i mechanizmem działania.
Streptograminy A to makrolaktony inaktywujące miejsce donorowe i akceptorowe
peptydylotransferazy, a tym samym hamujące elongację. Streptograminy B to cykliczne
heksapeptydy zaburzające właściwe ustawienie peptydylo-tRNA w miejscu P, co hamuje tworzenie
wiązań peptydowych. W ten sposób streptograminy zakłócają zarówno wczesne, jak i późne etapy
biosyntezy białka (MARKIEWICZ i KWIATKOWSKI, 2008; MCCOY i współaut. 2010). Działanie
synergistyczne obu grup polega na tym, że streptograminy A powodują zmiany konformacji centrum



peptydylotransferazy, co prowadzi do zwiększenia powinowactwa rybosomu do streptogramin B
(HARMS i współaut. 2003).

Oksazolidinony to nowa klasa antybiotyków aktywna wobec bakterii gram dodatnich i prątków, do
której zalicza się linezolid i eperezolid (HARMS i współaut. 2003). Ww. substancje konkurują
z substratem o miejsce akceptorowe podjednostki 50S. Dodatkowo, linezolid zwiększa częstotliwość
zmiany ramki odczytu oraz nonsensownej supresji translacji (LYNCH i PUGLISI, 2001). Oporność
bakterii na linezolid pojawia się niezwykle rzadko (BASHAN i współaut. 2003).

Sparsomycyna oddziałuje zarówno na rybosomy prokariotyczne, jak i eukariotyczne. Do jej związania
niezbędne jest tRNA obecne w miejscu peptydylowym dużej podjednostki (HANSEN i współaut.
2003). Przyłączenie sparsomycyny powoduje zmiany konformacyjne, które wpływają na
umiejscowienie cząsteczek tRNA w obrębie rybosomu, a także stymuluje układ do spontanicznej
translokacji prowadzącej do upośledzenia funkcjonowania rybosomu (MCCOY i współaut. 2010).

 

Antybiotyki działające na kanał wyjścia

Nowosyntetyzowany łańcuch polipeptydowy przemieszcza się przez tzw. tunel wyjścia położony
poniżej centrum peptydylotransferazy. Antybiotyki wiążące się do tego regionu, do których zalicza
się m.in. makrolidy, utrudniają przemieszczanie się polipeptydu przez tunel (MCCOY i współaut.
2010).

Makrolidy to rodzina makrocyklicznych laktonów zawierających zazwyczaj jeden lub więcej
deoksymonosacharydów. Jednym z najbardziej znanych przedstawicieli makrolidów jest
erytromycyna. Antybiotyki te wiążą się do węzła regionu wyjścia blokując przesuwanie łańcucha
polipeptydowego. W rezultacie następuje zatrzymanie elongacji oraz odłączenie krótkich
peptydylo-tRNA od rybosomu. Makrolidy oddziałują wyłącznie na rybosomy prokariotyczne.
Czynnikiem odpowiedzialnym za ich selektywność jest guanina w pozycji 2058 rRNA u Eucaryota,
zastąpiona u Procaryota przez adeninę. Częstym mechanizmem nabywania oporności na makrolidy
i ketolidy jest upodabnianie się bakterii do organizmów eukariotycznych wskutek modyfikacji
miejsca 2058 (MCCOY i współaut. 2010). Metylacja tej pozycji wywołuje oporność wyłącznie na
makrolidy. Natomiast dimetylacja ww. miejsca chroni bakterie przed działaniem zarówno
makrolidów, jak i ketolidów (LIU i DOUTHWAITE, 2002).

 

Podsumowanie

Dogmat biologii molekularnej opisuje kierunek przepływu informacji genetycznej od DNA do białka.
Transkrypcja to proces przepisywania sekwencji nukleotydowej DNA na sekwencję nukleotydową
mRNA. Z kolei, translacja jest syntezą łańcucha polipeptydowego na podstawie informacji zawartych
w mRNA. W procesie biosyntezy białek zaangażowane są m.in. rybosomy – kompleksy białek
i kwasów rybonukleinowych. Ich miejsca funkcyjne, pełniące kluczowe role podczas tworzenia
polipeptydów, są częstym celem antybiotyków. Duża ilość dostępnych substancji bakteriobójczych
i bakteriostatycznych, których mechanizm działania opiera się na zakłócaniu procesu biosyntezy
białek, pozwala na skuteczną eliminację wybranych patogenów.
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