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ØHÜCRELER SON DERECE KARMAŞIK VE ÇEŞİTLİLİK GÖSTEREN
YAPILARDIR; yaşamın temelini oluşturan kendi kendini kopyalamanın yanı
sıra, çok hücreli organizmalarda geniş bir özelleşmiş görevler yelpazesini
gerçekleştirirler.

Ø Modern hücre biyolojisi hücresel olayları kimyasal ve fiziksel reaksiyonlar
çerçevesinde anlamaya çalışır.

Ø Hücre Kimyası, hücrelerin yaşamlarını yöneten temel biyolojik kimya 
ilkelerini ele almaktadır.

Ø İleride tartışılacak olan hücre yapı ve işlevinin çeşitli yönlerinin
anlaşılmasına temel oluşturacaktır.



Bir Hücrenin yaşamı, binlerce kimyasal ilişki ve reaksiyonun

zaman ve mekan içinde hassas koordinasyonununa bağlı olup,

hücrenin genetik yönlendirmesi ve çevresi ile bağlantılıdır.

1- Bir hücre önemli besinleri ve bilgiyi çevresinden nasıl

alır??

2- Bir hücre besinlerdeki enerjiyi çalışmaya (harekete, önemli

besinlerin sentezine) nasıl dönüştürür?

3- Bir hücre besinleri yaşam için gerekli temel yapılara nasıl

dönüştürür?

4- Bir doku oluşturmak için bir başka hücreye nasıl bağlanır?

5- Karmaşık ve işlevsel bir organizmanın ortaya çıkması ve

çoğalması için hücreler birbirleriyle nasıl iletişim kurar?



KOVALENT BAĞLAR VE KOVALENT 
OLMAYAN ETKİLEŞİMLER

• Atomlar arasındaki kuvvetli ve zayıf çekim kuvvetleri birer
”yapışkan” gibi moleküldeki atomları birarada tutar ve
farklı biyomoleküller arasında ilişki kurulmasını mümkün
kılar.

• Iki atom, bir elektron paylaştığında (“tek bağ”) veya çoklu
elektron çiftleri paylaştığında (“çift bağ”) büyük
kuvvetlerin yapmış olduğu bir kovalent bağ oluşur.
Protein, nükleik asit, karbohidrat ve lipitler gibi
biyokimyasal moleküllerin özellik ve işlevini belirlemede
kovalent olmayan çekim kuvvetleri de eşit dercede
önemlidir.



• Bir moleküldeki atomları belli konumda tutan kovalent
bağlar iki atom arasında paylaşılan elektron çiftleri
içerirler. Bu bağları kırmak için gerekli enerjiler (50-200
kcal/mol) oda sıcaklığında (25 0C) bulunan termal kinetik
enerjiden oldukça büyük olduğundan, biyolojik
sistemlerde oldukça kararlıdırlar.

• Hücrelerdeki birçok molekül en az bir tane asimetrik
karbon atomu içerir. Böyle moleküller D ve L olarak
adlandırılan optik izomerler olarak bulunabilirler ve farklı
biyolojik aktivitelere sahiptirler. Biyolojik sistemlerde
hemen tüm şekerler D izomeri iken, hemen tüm aa’ler L
izomerleridir.



• Kovalent bağlardaki elektronlar eşit veya eşit olmayan
biçimde paylaşılaibilirler. Elektronegatiflikleri frklı olan
atomlar polar kovalent bağları oluştururlar ve bu bağları
yapan elektronlar eşit olmayan bir dağılım gösterirler.
Polar bağın bir ucu kısmı negatif yüke, diğer ucu ise kısmi
pozitif yüke sahiptirler.

• Atomlar arasındaki kovalent olmayan etkileşimler kovant
bağlardan oldukça zayıf olup, bağ enerjileri 1-5 kcal/mol
arasında değişir.

• Biyolojik sistemlerde 4 ana tip kovalant olmayan
etkileşim oluşur: iyonik bağlar, hidrojen bağları, van der
Waals etkileşimleri ve hidrofobik etkiye dayalı
etkileşimler.



• Iyonik bağlar, iyonların pozitif ve negatif yükleri arasında
elektrostatik çekimden kaynaklanır. Sulu çözeltilerde tüm
katyon ve anyonlar bağlı bir su kılıfı ile çevrelenmiştir.
Sulu çözeltilerde tüm katyon ve anyonlar bağlı bir su kılıfı
ile çevrelenmiştir.

• Bir solüsyonun tuz, yoğunluğunu arttırmak,
biyomoleküller arasındaki bağların nispi kuvvetlerini
zayıflatabilir ve hatta biyomoleküller arasındaki iyonik
bağları kırabilir.



I.HÜCRELERİN MOLEKÜLER 
BİLEŞİMİ

Hücreler su, inorganik iyonlar ve karbon içeren (organik) moleküllerden

oluşmuşlardır.

I.I. SU

ØSu, hücrelerde en çok bulunan molekül olup toplam hücre kitlesinin %70 ya

da daha fazlasını oluşturur. Bu nedenle canlılar için homeostasis önemlidir.

Vücutta suyun dağılımını , uygun pH ve elektrolit konsantrasyonunun korunması

açısından

ØSu molekülleri arasındaki güçler ve iyonlaşma eğilimi biyomoleküllerin yapısı ve

fonksiyonu için kritk öneme sahiptir.

.



I.HÜCRELERİN MOLEKÜLER 
BİLEŞİMİ

ØSuyun kritik özelliği, hidrojen atomlarının kısmi pozitif, oksijenin de

kısmi negatif yük taşımasıdır.

Øİyonlar ve polar moleküller suda kolayca çözünürler

(hidrofiliktirler). Buna karşın, nonpolar moleküller, su ile

etkileşemediklerinden, sulu ortamda çok zayıf çözünürlüğe

sahiptirler (hidrofobiktirler).

ØOksijene bağlı 2 hidrojen atomu ve oksijenin paylaşılmamış 2

elektronu su moleküleküne yaklaşık bir tetrahedral yapı kazandırır.

.



Suyun Özellikleri

(A) Su, oksijen atomu üzerinde kısmi 

negatif yük ve hidrojen atomları 

üzerinde kısmi pozitif yük taşıyan 

polar bir moleküldir. 

(B) Bu polarite (kutuplaşma) nedeniyle, 

su molekülleri ya kendileri ile, ya da 

diğer polar moleküller ile hidrojen 

bağlan oluşturabilirler (B); 

(C) ayrıca, yüklü iyonlar ile etkileşime 

girebilirler (C).



Suyun Özellikleri: Oksijenin çekirdeğindeki elektronlar

Hidrojenin çekirdeğindeki elektronları daha güçlü çeker.

(Oksijenin elektronegatfliği daha yüksek)

Bu nedenle H ve O atomları arasındaki elektron dağılımı

eşit değildir. Bu eşit olamayan dağılım sonucu su

molekülünde 2 elektrik dipol oluşur.

Her bir hidrojen kısmi pozitif yük (δ4 )taşırken buna

karşılık oksijen atomu kısmi nega;flik (2δ-) taşır. Bunun

sonucu bir su molekülün oksijen atomu ile diğer bir su

molekülünün Hidrojen atomu arasında elektrostatik

çekim sonucu oluşan bağa Hidrojen Bağı adı verilr.



• Suyun sıvı halde bulunma nedeni
bu H bağlarının oluşma ve kırılma
hızının 1 mikrosaniye kadar
olmasıdır.

• Hidrojen bağı zayıf bir
nonkovalent etkileşimdir.
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Bazı Yaygın Çözücülerin Erime noktası, Kaynama noktası ve Buharlaşma İsısı

Erime
noktası (C°)

Kaynama 
noktası (C°)

Buharlaşma 
ısısı (J/g)*

Su 0 100 2,260
Metanol (CH30H) -98 65 1,100
Etanol (CH3 CH20H) -117 78 854
Propanol(CH3CH2 CH2 OH) -127 97 687
Butanol(CH3 (CH2)2 CH20H) -90 117 590
Aseton(CH3COCH3) -95 56 523
Hekzan(CH3 (CH2)4CH3) -98 69 423
Benzen (C6HG) 6 80 394
Bütan (CH3 (CH2)2CH3) -135 -0.5 381
Kloroform (CHCI3) -63 61 247

* 1 g sıvıyı kaynama noktasında ve atmosferik basınçta aynı sıcaklıktaki gaza çevirmek 
için gerekli olan ısı enerjisidir. Sıvı fazdaki moleküller arasındaki çekim kuvvetini yenen 
enerjinin doğrudan ölçümüdür.

leri arasındaki çekimlerin sonucudur. H20 molekülünün elektron 
yapısı bu moleküllerarası çekimlerin nedenini ortaya koyar.

Su molekülünün hidrojen atomlarından her biri oksijen ato-
muyla bir elektron çiftini paylaşır. Molekülün geometrisi karbo-
nun bağlanma orbitaline benzerlik gösteren, oksijenin dış elektron 
orbitallerinin şekliyle saptanır. (Şek. 3-4’e bkz.) Bu orbitaller 
her ild köşede birer hidrojen ve diğer iki köşede paylaşılmamış 
elektronları taşıyan kaba bir tetrahedron oluşturur (Şek. 4-1 a). 
H-O-H’ta bağ açısı gerçek bü* tetrahedrondaki 109.5°’den biraz 
küçük olan 104.5o,dir. Bunun nedeni oksijen atomunun bağlanma-
mış orbitallerinin kalabalığıdır.

Oksijen çekirdeği elektronları hidrojen çekirdeğinden (pro-
ton) daha kuvvetli olarak çektiğinden dolayı oksijen hidrojenden 
daha elektronegatiftir (Tablo 3-2’ye bkz.). Elektronların H ve O 
arasındaki dağılımı bu nedenle eşit değildir; elektronlar oksijen 
atomu üzerinde hidrojenden daha yoğun bulunur. Elektronların 
bu eşit olmayan dağılımı su molekülünü her bir H -0 bağı boyun-
ca iki elektrik dipol oluşmasıyla sonuçlarur; oksijen atomu kısmi 
bir negatif yük (2<5“) ve hidrojenlerin her biri kısmi bir pozitif yük 
(<5+)  taşır. Sonuç olarak bir suyun oksijen atomuyla diğer bir su-
yun hidrojeni arasmda hidrojen bağı olarak isimlendirilen elekt-
rostatik bir çekim vardn (Şek. 4-1 c). Bu ldtapta, hidrojen bağım 
Şekil 4 - lc ’de olduğu gibi birbirine paralel üç mavi çizgiyle göste-
receğiz.

s+

(a) (b)

ş e k il 4 -1  (c)'de bir hidrojen bağıyla (burada ve bütün kitapta üç ma-
Su molekülünün yapısı. H20 molekülünün dipolar yapısı vi çizgiyle gösterilmiştir) birleşir; hidrojen bağı üstteki
(a) top-ve-çubuk ve (b) boşluk-dolduran modeller şeklin- molekülün oksijeniyle alttaki molekülün hidrojeni arasında
de gösterilmiştir. (a)’da kesikli çizgiler bağ yapmayan or- oluşmuştur. Hidrojen bağları kovalent 0 -H  bağlarından 
bitalleri gösterir. Oksijen atomunun dış yörüngesindeki daha uzun ancak daha zayıf bağlardır, 
elektron çiftleri arasında terahedrale yakın bir düzenlenme 
vardır; iki hidrojen atomu kısmi pozitif yük (<5) ve oksijen 
atomu kısmi negatif yük (25) taşır. İki H20 molekülü



• Su buz haldeyken
tetrahedral yapı nedeniyle
bir su molekülü diğer 4 su
molekülü ile H bağı yapabilir
ve düzenli kristal bir yapı
oluşturur.

• Sıvı halde ise 3.4 su
molekülü ile H bağı
yapabilmektedir.
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şekil 4 -2
Buzda hidrojen bağı. Her bir su molekülü en fazla dört 
hidrojen bağı yaparak düzenli bir kristal yapı oluşturur. 
Tersine, atmosfer basıncında ve oda sıcaklığında sıvı suda 
her bir su molekülü 3.4 su molekülüyle hidrojen bağı 
oluşturur. Buzun kristal hali sıvı sudaki aynı sayıda H20 
molekülünden daha fazla yer işgal eder; buz sudan daha 
az yoğundur ve bu nedenle de sıvı suyun üzerinde yüzer.

" “ 6 * ///Ö°
\\M

Hidrojen bağları kovalent bağlardan daha zayıftır. Sıvı su içe-
risindeki hidrojen bağlarının bağ disosiyasyon enerjisi (bağlan 
parçalamak için gerekli enerji) yaklaşık olarak 20 kJ/mol ilçen C—
C arasındaki kovalent bağı kırmak için gerekli enerji miktarı 348 
kJ/mol civarındadır. Oda sıcaklığında bir sulu çözeltinin termal 
enerjisi (her bir atom ve molekülün hareketinin kinetik enerjisi) 
hidrojen bağlarım kırmak için gereken enerjiyle aynı büyüklükte- ı
dii'. Su ısıtıldığı zaman, sıcaklıktaki artış her bir su molekülünün 
daha hızlı hareketini yansıtır. Sıvı suda herhangi bir zamanda su 
moleküllerinin çoğu hidrojen bağıyla bağlanmış olmasına karşın, 
her bir hidrojen bağının ömrü 1 x 10-D san’den daha azdır. Uygun 
deyim “kıpırdayan kümeler”, sıvı sudaki kısa ömürlü hidrojen bağ-
lı moleküller için kullanılmaktadır. Bununla beraber moleküller 
arasmdaki hidrojen bağlamım toplamı sıvı sudaki büyük iç kohez- 
yon kuvvetini oluşturur.

Oksijen atomunun orbitallerinin tekrahedral bir dizilişte olma-
sı (Şek. 4 -la ) diğer dört komşu su molekülüyle hidrojen bağı 
oluşturmasına olanak sağlar. Ancak oda sıcaklığında ve atmosferik 
basınçta sıvı suda, su molekülleri düzenli değildir ve sürekli hare-
ket halindedir, bu nedenle her bir molekül yalnızca ortalama diğer 
3.4 molekülle hidrojen bağı oluşturur. Diğer taraftan buzda ise 
her bir su molekülü sabitlenmişti!' ve diğer dört su molekülüyle 
hidrojen bağı yaparak düzgün kristal bir yapı oluşturur (Şek. 4-2).
Buzun kristal yapısının bozulmasına yetecek sayıda hidrojen bağı- 
run lorılması için daha fazla ısı enerjisi gerekir, suyun nispeten 
yüksek erime noktası oluşturmasının nedeni budur (Tablo 4-1).
Buz eridiği veya su buharlaştığı zaman ısı sistem tarafından alınır:

H20 (s)  -*  HoO(l) AİT = + 5.9 kJ/mol

H2 0 (1 ) -> H2 0 (g ) AH =  + 44.0 kJ/mol

Erime veya buharlaşma sırasında sulu sistemin entropisi su 
moleküllerini!! daha düzenli yapısından sıvı sudaki hiclrojen-bağlı 
daha az düzenli ve gaz hali gibi tamamen düzensiz şekline doğru 
gittikçe artar. Oda sıcaklığmda düzensizliğe götüren enerjetik it-
me su moleküllerini hidrojen bağlarıyla bir araya getirme eğilimi-
ne başlan geldiğinden, buzun erimesi ve suyun buharlaşması ken- 
cliliğmden olur. Anımsanacağı gibi kendiliğmden yürüyen bir iş-
lemde serbest enerji değişimi (AG) negatif değerli olmalıdır: AG = 
AH -  TAS'de AG işlemi yürüten kuvveti, AH bağları yapan ve kı-
ran entalpi değişikliğini ve AS de düzensizlik değişimini gösterir. 
Erime ve buharlaşma için AH pozitif olduğundan, entropide (AS) 
artma AG’yi negatif hale getirir ve bu dönüşümleri yürütür.

water or 348 kJ/mol for a covalent COC bond. The hy-
drogen bond is about 10% covalent, due to overlaps in
the bonding orbitals, and about 90% electrostatic. At
room temperature, the thermal energy of an aqueous
solution (the kinetic energy of motion of the individual
atoms and molecules) is of the same order of magnitude
as that required to break hydrogen bonds. When water
is heated, the increase in temperature reflects the faster
motion of individual water molecules. At any given time,
most of the molecules in liquid water are engaged in hy-
drogen bonding, but the lifetime of each hydrogen bond
is just 1 to 20 picoseconds (1 ps ! 10"12 s); upon break-
age of one hydrogen bond, another hydrogen bond
forms, with the same partner or a new one, within 0.1 ps.
The apt phrase “flickering clusters” has been applied to
the short-lived groups of water molecules interlinked by
hydrogen bonds in liquid water. The sum of all the hy-
drogen bonds between H2O molecules confers great in-
ternal cohesion on liquid water. Extended networks of
hydrogen-bonded water molecules also form bridges be-
tween solutes (proteins and nucleic acids, for example)
that allow the larger molecules to interact with each
other over distances of several nanometers without
physically touching.

The nearly tetrahedral arrangement of the orbitals
about the oxygen atom (Fig. 2–1a) allows each water
molecule to form hydrogen bonds with as many as four
neighboring water molecules. In liquid water at room
temperature and atmospheric pressure, however, water
molecules are disorganized and in continuous motion,
so that each molecule forms hydrogen bonds with an av-
erage of only 3.4 other molecules. In ice, on the other
hand, each water molecule is fixed in space and forms
hydrogen bonds with a full complement of four other
water molecules to yield a regular lattice structure (Fig.
2–2). Breaking a sufficient proportion of hydrogen
bonds to destabilize the crystal lattice of ice requires
much thermal energy, which accounts for the relatively
high melting point of water (Table 2–1). When ice melts
or water evaporates, heat is taken up by the system:

H2O(solid) 88n H2O(liquid) #H ! $5.9 kJ/mol

H2O(liquid) 88n H2O(gas) #H ! $44.0 kJ/mol

During melting or evaporation, the entropy of the
aqueous system increases as more highly ordered arrays
of water molecules relax into the less orderly hydrogen-
bonded arrays in liquid water or the wholly disordered
gaseous state. At room temperature, both the melting of
ice and the evaporation of water occur spontaneously;
the tendency of the water molecules to associate through
hydrogen bonds is outweighed by the energetic push
toward randomness. Recall that the free-energy change
(#G) must have a negative value for a process to occur
spontaneously: #G ! #H " T #S, where #G represents
the driving force, #H the enthalpy change from making

and breaking bonds, and #S the change in randomness.
Because #H is positive for melting and evaporation, it
is clearly the increase in entropy (#S) that makes #G
negative and drives these transformations.

Water Forms Hydrogen Bonds with Polar Solutes

Hydrogen bonds are not unique to water. They readily
form between an electronegative atom (the hydrogen
acceptor, usually oxygen or nitrogen with a lone pair of
electrons) and a hydrogen atom covalently bonded to
another electronegative atom (the hydrogen donor) in
the same or another molecule (Fig. 2–3). Hydrogen
atoms covalently bonded to carbon atoms do not par-
ticipate in hydrogen bonding, because carbon is only
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FIGURE 2–2 Hydrogen bonding in ice. In ice, each water molecule
forms the maximum of four hydrogen bonds, creating a regular crys-
tal lattice. By contrast, in liquid water at room temperature and at-
mospheric pressure, each water molecule hydrogen-bonds with an av-
erage of 3.4 other water molecules. This crystal lattice of ice makes it
less dense than liquid water, and thus ice floats on liquid water.
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FIGURE 2–3 Common hydrogen bonds in biological systems. The
hydrogen acceptor is usually oxygen or nitrogen; the hydrogen donor
is another electronegative atom.
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• Su molekülleri arasında gerçekleşebilen H –bağı suya
hangi özellikleri katar?

• Su diğer yaygın çözücülere göre yüksek kaynama
noktasına, yüksek erime noktasına ve yüksek buharlaşma
ısısına sahiptir.

• H bağı yapabilmesi aynı zamanda suyun viskositesi ve
yüzey geriliminin de sebebidir.

attractions between adjacent water molecules that give
liquid water great internal cohesion. A look at the elec-
tron structure of the H2O molecule reveals the cause of
these intermolecular attractions.

Each hydrogen atom of a water molecule shares an
electron pair with the central oxygen atom. The geom-
etry of the molecule is dictated by the shapes of the
outer electron orbitals of the oxygen atom, which are
similar to the sp3 bonding orbitals of carbon (see Fig.
1–14). These orbitals describe a rough tetrahedron, with
a hydrogen atom at each of two corners and unshared
electron pairs at the other two corners (Fig. 2–1a). The
HOOOH bond angle is 104.5!, slightly less than the
109.5! of a perfect tetrahedron because of crowding by
the nonbonding orbitals of the oxygen atom.

The oxygen nucleus attracts electrons more
strongly than does the hydrogen nucleus (a proton);
that is, oxygen is more electronegative. The sharing of
electrons between H and O is therefore unequal; the
electrons are more often in the vicinity of the oxygen
atom than of the hydrogen. The result of this unequal
electron sharing is two electric dipoles in the water mol-
ecule, one along each of the HOO bonds; each hydro-
gen bears a partial positive charge (!") and the oxygen
atom bears a partial negative charge equal to the sum
of the two partial positives (2!#). As a result, there is
an electrostatic attraction between the oxygen atom of
one water molecule and the hydrogen of another (Fig.
2–1c), called a hydrogen bond. Throughout this book,
we represent hydrogen bonds with three parallel blue
lines, as in Figure 2–1c.

Hydrogen bonds are relatively weak. Those in liq-
uid water have a bond dissociation energy (the en-
ergy required to break a bond) of about 23 kJ/mol, com-
pared with 470 kJ/mol for the covalent OOH bond in
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TABLE 2–1 Melting Point, Boiling Point, and Heat of Vaporization of Some Common Solvents

Melting point (°C) Boiling point (°C) Heat of vaporization (J/g)*

Water 0 100 2,260
Methanol (CH3OH) #98 65 1,100
Ethanol (CH3CH2OH) #117 78 854
Propanol (CH3CH2CH2OH) #127 97 687
Butanol (CH3(CH2)2CH2OH) #90 117 590
Acetone (CH3COCH3) #95 56 523
Hexane (CH3(CH2)4CH3) #98 69 423
Benzene (C6H6) 6 80 394
Butane (CH3(CH2)2CH3) #135 #0.5 381
Chloroform (CHCl3) #63 61 247

*The heat energy required to convert 1.0 g of a liquid at its boiling point, at atmospheric pressure, into its gaseous state at the same
temperature. It is a direct measure of the energy required to overcome attractive forces between molecules in the liquid phase.
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FIGURE 2–1 Structure of the water molecule. The dipolar nature of
the H2O molecule is shown by (a) ball-and-stick and (b) space-filling
models. The dashed lines in (a) represent the nonbonding orbitals.
There is a nearly tetrahedral arrangement of the outer-shell electron
pairs around the oxygen atom; the two hydrogen atoms have local-
ized partial positive charges ($") and the oxygen atom has a partial
negative charge (2$#). (c) Two H2O molecules joined by a hydrogen
bond (designated here, and throughout this book, by three blue lines)
between the oxygen atom of the upper molecule and a hydrogen atom
of the lower one. Hydrogen bonds are longer and weaker than cova-
lent OOH bonds.
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• H bağı su moleküllerine özel bir bağ değildir. Elektronegatif
bir atom (O, N gibi boş elektron çiftine sahip) ve bir H atomu
(başka bir elektronegatif atoma bağlanmış bir H atomu)
arasında aynı molekül içinde ya da moleküller arasında H bağı
meydana gelebilir.

• Su molekülü hem bir H akseptörü hem de bir H donoru olarak
davranabilir.

water or 348 kJ/mol for a covalent COC bond. The hy-
drogen bond is about 10% covalent, due to overlaps in
the bonding orbitals, and about 90% electrostatic. At
room temperature, the thermal energy of an aqueous
solution (the kinetic energy of motion of the individual
atoms and molecules) is of the same order of magnitude
as that required to break hydrogen bonds. When water
is heated, the increase in temperature reflects the faster
motion of individual water molecules. At any given time,
most of the molecules in liquid water are engaged in hy-
drogen bonding, but the lifetime of each hydrogen bond
is just 1 to 20 picoseconds (1 ps ! 10"12 s); upon break-
age of one hydrogen bond, another hydrogen bond
forms, with the same partner or a new one, within 0.1 ps.
The apt phrase “flickering clusters” has been applied to
the short-lived groups of water molecules interlinked by
hydrogen bonds in liquid water. The sum of all the hy-
drogen bonds between H2O molecules confers great in-
ternal cohesion on liquid water. Extended networks of
hydrogen-bonded water molecules also form bridges be-
tween solutes (proteins and nucleic acids, for example)
that allow the larger molecules to interact with each
other over distances of several nanometers without
physically touching.

The nearly tetrahedral arrangement of the orbitals
about the oxygen atom (Fig. 2–1a) allows each water
molecule to form hydrogen bonds with as many as four
neighboring water molecules. In liquid water at room
temperature and atmospheric pressure, however, water
molecules are disorganized and in continuous motion,
so that each molecule forms hydrogen bonds with an av-
erage of only 3.4 other molecules. In ice, on the other
hand, each water molecule is fixed in space and forms
hydrogen bonds with a full complement of four other
water molecules to yield a regular lattice structure (Fig.
2–2). Breaking a sufficient proportion of hydrogen
bonds to destabilize the crystal lattice of ice requires
much thermal energy, which accounts for the relatively
high melting point of water (Table 2–1). When ice melts
or water evaporates, heat is taken up by the system:

H2O(solid) 88n H2O(liquid) #H ! $5.9 kJ/mol

H2O(liquid) 88n H2O(gas) #H ! $44.0 kJ/mol

During melting or evaporation, the entropy of the
aqueous system increases as more highly ordered arrays
of water molecules relax into the less orderly hydrogen-
bonded arrays in liquid water or the wholly disordered
gaseous state. At room temperature, both the melting of
ice and the evaporation of water occur spontaneously;
the tendency of the water molecules to associate through
hydrogen bonds is outweighed by the energetic push
toward randomness. Recall that the free-energy change
(#G) must have a negative value for a process to occur
spontaneously: #G ! #H " T #S, where #G represents
the driving force, #H the enthalpy change from making

and breaking bonds, and #S the change in randomness.
Because #H is positive for melting and evaporation, it
is clearly the increase in entropy (#S) that makes #G
negative and drives these transformations.

Water Forms Hydrogen Bonds with Polar Solutes

Hydrogen bonds are not unique to water. They readily
form between an electronegative atom (the hydrogen
acceptor, usually oxygen or nitrogen with a lone pair of
electrons) and a hydrogen atom covalently bonded to
another electronegative atom (the hydrogen donor) in
the same or another molecule (Fig. 2–3). Hydrogen
atoms covalently bonded to carbon atoms do not par-
ticipate in hydrogen bonding, because carbon is only
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FIGURE 2–2 Hydrogen bonding in ice. In ice, each water molecule
forms the maximum of four hydrogen bonds, creating a regular crys-
tal lattice. By contrast, in liquid water at room temperature and at-
mospheric pressure, each water molecule hydrogen-bonds with an av-
erage of 3.4 other water molecules. This crystal lattice of ice makes it
less dense than liquid water, and thus ice floats on liquid water.
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FIGURE 2–3 Common hydrogen bonds in biological systems. The
hydrogen acceptor is usually oxygen or nitrogen; the hydrogen donor
is another electronegative atom.
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slightly more electronegative than hydrogen and thus
the COH bond is only very weakly polar. The distinc-
tion explains why butanol (CH3(CH2)2CH2OH) has a rel-
atively high boiling point of 117 !C, whereas butane
(CH3(CH2)2CH3) has a boiling point of only "0.5 !C. Bu-
tanol has a polar hydroxyl group and thus can form in-
termolecular hydrogen bonds. Uncharged but polar bio-
molecules such as sugars dissolve readily in water
because of the stabilizing effect of hydrogen bonds be-
tween the hydroxyl groups or carbonyl oxygen of the
sugar and the polar water molecules. Alcohols, alde-
hydes, ketones, and compounds containing NOH bonds
all form hydrogen bonds with water molecules (Fig. 2–4)
and tend to be soluble in water.

Hydrogen bonds are strongest when the bonded
molecules are oriented to maximize electrostatic inter-
action, which occurs when the hydrogen atom and the
two atoms that share it are in a straight line—that is,
when the acceptor atom is in line with the covalent bond
between the donor atom and H (Fig. 2–5). Hydrogen
bonds are thus highly directional and capable of hold-

ing two hydrogen-bonded molecules or groups in a spe-
cific geometric arrangement. As we shall see later, this
property of hydrogen bonds confers very precise three-
dimensional structures on protein and nucleic acid 
molecules, which have many intramolecular hydrogen
bonds.

Water Interacts Electrostatically 
with Charged Solutes

Water is a polar solvent. It readily dissolves most bio-
molecules, which are generally charged or polar com-
pounds (Table 2–2); compounds that dissolve easily in
water are hydrophilic (Greek, “water-loving”). In con-
trast, nonpolar solvents such as chloroform and benzene
are poor solvents for polar biomolecules but easily dis-
solve those that are hydrophobic—nonpolar molecules
such as lipids and waxes.

Water dissolves salts such as NaCl by hydrating and
stabilizing the Na# and Cl" ions, weakening the elec-
trostatic interactions between them and thus counter-
acting their tendency to associate in a crystalline lattice
(Fig. 2–6). The same factors apply to charged biomole-
cules, compounds with functional groups such as ion-
ized carboxylic acids (OCOO"), protonated amines
(ONH3

#), and phosphate esters or anhydrides. Water
readily dissolves such compounds by replacing solute-
solute hydrogen bonds with solute-water hydrogen
bonds, thus screening the electrostatic interactions be-
tween solute molecules.

Water is especially effective in screening the elec-
trostatic interactions between dissolved ions because it
has a high dielectric constant, a physical property re-
flecting the number of dipoles in a solvent. The strength,
or force (F), of ionic interactions in a solution depends
upon the magnitude of the charges (Q), the distance
between the charged groups (r), and the dielectric con-
stant (!) of the solvent in which the interactions occur:
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Q
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%
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FIGURE 2–4 Some biologically important hydrogen bonds.
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FIGURE 2–5 Directionality of the hydrogen bond. The attraction be-
tween the partial electric charges (see Fig. 2–1) is greatest when the
three atoms involved (in this case O, H, and O) lie in a straight line.
When the hydrogen-bonded moieties are structurally constrained (as
when they are parts of a single protein molecule, for example), this
ideal geometry may not be possible and the resulting hydrogen bond
is weaker.
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slightly more electronegative than hydrogen and thus
the COH bond is only very weakly polar. The distinc-
tion explains why butanol (CH3(CH2)2CH2OH) has a rel-
atively high boiling point of 117 !C, whereas butane
(CH3(CH2)2CH3) has a boiling point of only "0.5 !C. Bu-
tanol has a polar hydroxyl group and thus can form in-
termolecular hydrogen bonds. Uncharged but polar bio-
molecules such as sugars dissolve readily in water
because of the stabilizing effect of hydrogen bonds be-
tween the hydroxyl groups or carbonyl oxygen of the
sugar and the polar water molecules. Alcohols, alde-
hydes, ketones, and compounds containing NOH bonds
all form hydrogen bonds with water molecules (Fig. 2–4)
and tend to be soluble in water.

Hydrogen bonds are strongest when the bonded
molecules are oriented to maximize electrostatic inter-
action, which occurs when the hydrogen atom and the
two atoms that share it are in a straight line—that is,
when the acceptor atom is in line with the covalent bond
between the donor atom and H (Fig. 2–5). Hydrogen
bonds are thus highly directional and capable of hold-

ing two hydrogen-bonded molecules or groups in a spe-
cific geometric arrangement. As we shall see later, this
property of hydrogen bonds confers very precise three-
dimensional structures on protein and nucleic acid 
molecules, which have many intramolecular hydrogen
bonds.

Water Interacts Electrostatically 
with Charged Solutes

Water is a polar solvent. It readily dissolves most bio-
molecules, which are generally charged or polar com-
pounds (Table 2–2); compounds that dissolve easily in
water are hydrophilic (Greek, “water-loving”). In con-
trast, nonpolar solvents such as chloroform and benzene
are poor solvents for polar biomolecules but easily dis-
solve those that are hydrophobic—nonpolar molecules
such as lipids and waxes.

Water dissolves salts such as NaCl by hydrating and
stabilizing the Na# and Cl" ions, weakening the elec-
trostatic interactions between them and thus counter-
acting their tendency to associate in a crystalline lattice
(Fig. 2–6). The same factors apply to charged biomole-
cules, compounds with functional groups such as ion-
ized carboxylic acids (OCOO"), protonated amines
(ONH3

#), and phosphate esters or anhydrides. Water
readily dissolves such compounds by replacing solute-
solute hydrogen bonds with solute-water hydrogen
bonds, thus screening the electrostatic interactions be-
tween solute molecules.

Water is especially effective in screening the elec-
trostatic interactions between dissolved ions because it
has a high dielectric constant, a physical property re-
flecting the number of dipoles in a solvent. The strength,
or force (F), of ionic interactions in a solution depends
upon the magnitude of the charges (Q), the distance
between the charged groups (r), and the dielectric con-
stant (!) of the solvent in which the interactions occur:

F $ %
Q

&

1

r
Q
2

2
%

Part I Structure and Catalysis50

Between the
hydroxyl group
of an alcohol
and water

Between the
carbonyl group
of a ketone
and water

Between peptide
groups in
polypeptides 

Between 
complementary
bases of DNA

O

H
A
O

G
R

H H

H
O

G
R1

O

OR

E

A
H

O

B
HN

A
H

H

B

O

H

N
C

C EC
A
R

H
C

H
N
A
H

EC
A

N
O

H
A

A
N

HR EC

H

N
C
ECH3

H
C
K H

N

H ENN ENH

NE
R

OCH

D
R2

A

CKO

N
B
C

C
A
C

l

A

Thymine

Adenine

B
C

i

A

H

H

H

E

H

FIGURE 2–4 Some biologically important hydrogen bonds.

Strong
hydrogen bond

Weaker
hydrogen bond

P
KO

H
A
O
A
R

P
KO

H
A
O
A
R

G
D
OG

D
O

FIGURE 2–5 Directionality of the hydrogen bond. The attraction be-
tween the partial electric charges (see Fig. 2–1) is greatest when the
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When the hydrogen-bonded moieties are structurally constrained (as
when they are parts of a single protein molecule, for example), this
ideal geometry may not be possible and the resulting hydrogen bond
is weaker.
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For water at 25 !C, ! (which is dimensionless) is 78.5,
and for the very nonpolar solvent benzene, ! is 4.6. Thus,
ionic interactions are much stronger in less polar envi-
ronments. The dependence on r2 is such that ionic at-
tractions or repulsions operate only over short dis-
tances—in the range of 10 to 40 nm (depending on the
electrolyte concentration) when the solvent is water.

Entropy Increases as Crystalline Substances Dissolve

As a salt such as NaCl dissolves, the Na" and Cl# ions
leaving the crystal lattice acquire far greater freedom of
motion (Fig. 2–6). The resulting increase in entropy
(randomness) of the system is largely responsible for
the ease of dissolving salts such as NaCl in water. In

Chapter 2 Water 51

Some Examples of Polar, Nonpolar, and Amphipathic Biomolecules (Shown as Ionic Forms at pH 7)TABLE 2–2

+

Hydrated
Na+ ion

Note the orientation 
of the water molecules

Hydrated
Cl– ion

H2O

Na+

Cl–

+

–

+

–

+

–

–

–

–

+

+
+

+ –

–
–

–

–
–

–

–

–

+

–

–

FIGURE 2–6 Water as solvent. Water dissolves many crystalline salts
by hydrating their component ions. The NaCl crystal lattice is disrupted
as water molecules cluster about the Cl# and Na" ions. The ionic

charges are partially neutralized, and the electrostatic attractions nec-
essary for lattice formation are weakened.
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water, the polar, hydrophilic region interacts favorably
with the solvent and tends to dissolve, but the nonpo-
lar, hydrophobic region tends to avoid contact with the
water (Fig. 2–7a). The nonpolar regions of the mole-
cules cluster together to present the smallest hy-
drophobic area to the aqueous solvent, and the polar re-
gions are arranged to maximize their interaction with
the solvent (Fig. 2–7b). These stable structures of am-
phipathic compounds in water, called micelles, may
contain hundreds or thousands of molecules. The forces
that hold the nonpolar regions of the molecules together
are called hydrophobic interactions. The strength of
hydrophobic interactions is not due to any intrinsic at-
traction between nonpolar moieties. Rather, it results
from the system’s achieving greatest thermodynamic
stability by minimizing the number of ordered water
molecules required to surround hydrophobic portions of
the solute molecules.

Many biomolecules are amphipathic; proteins, pig-
ments, certain vitamins, and the sterols and phospho-
lipids of membranes all have polar and nonpolar surface
regions. Structures composed of these molecules are
stabilized by hydrophobic interactions among the non-

polar regions. Hydrophobic interactions among lipids,
and between lipids and proteins, are the most impor-
tant determinants of structure in biological membranes.
Hydrophobic interactions between nonpolar amino
acids also stabilize the three-dimensional structures of
proteins.

Hydrogen bonding between water and polar solutes
also causes some ordering of water molecules, but the
effect is less significant than with nonpolar solutes. Part
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FIGURE 2–7 Amphipathic compounds in aqueous solution. (a) Long-
chain fatty acids have very hydrophobic alkyl chains, each of which
is surrounded by a layer of highly ordered water molecules. (b) By
clustering together in micelles, the fatty acid molecules expose the
smallest possible hydrophobic surface area to the water, and fewer
water molecules are required in the shell of ordered water. The energy
gained by freeing immobilized water molecules stabilizes the micelle.
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water;  ordered
shell of H2O
molecules is
minimized, and
entropy is further
increased.

–

Hydrophobic
alkyl group

water, the polar, hydrophilic region interacts favorably
with the solvent and tends to dissolve, but the nonpo-
lar, hydrophobic region tends to avoid contact with the
water (Fig. 2–7a). The nonpolar regions of the mole-
cules cluster together to present the smallest hy-
drophobic area to the aqueous solvent, and the polar re-
gions are arranged to maximize their interaction with
the solvent (Fig. 2–7b). These stable structures of am-
phipathic compounds in water, called micelles, may
contain hundreds or thousands of molecules. The forces
that hold the nonpolar regions of the molecules together
are called hydrophobic interactions. The strength of
hydrophobic interactions is not due to any intrinsic at-
traction between nonpolar moieties. Rather, it results
from the system’s achieving greatest thermodynamic
stability by minimizing the number of ordered water
molecules required to surround hydrophobic portions of
the solute molecules.

Many biomolecules are amphipathic; proteins, pig-
ments, certain vitamins, and the sterols and phospho-
lipids of membranes all have polar and nonpolar surface
regions. Structures composed of these molecules are
stabilized by hydrophobic interactions among the non-

polar regions. Hydrophobic interactions among lipids,
and between lipids and proteins, are the most impor-
tant determinants of structure in biological membranes.
Hydrophobic interactions between nonpolar amino
acids also stabilize the three-dimensional structures of
proteins.

Hydrogen bonding between water and polar solutes
also causes some ordering of water molecules, but the
effect is less significant than with nonpolar solutes. Part
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FIGURE 2–7 Amphipathic compounds in aqueous solution. (a) Long-
chain fatty acids have very hydrophobic alkyl chains, each of which
is surrounded by a layer of highly ordered water molecules. (b) By
clustering together in micelles, the fatty acid molecules expose the
smallest possible hydrophobic surface area to the water, and fewer
water molecules are required in the shell of ordered water. The energy
gained by freeing immobilized water molecules stabilizes the micelle.
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II. İNORGANİK İYONLAR

Ø Hücrenin sodyum (Na+), potasyum (K+), magnezyum (Mg2+),

kalsiyum (Ca2+), fosfat (H2P04), klorür (Cl) ve bikarbonat

(HC03) gibi inorganik bileşenleri hücre kitlesinin %1 ya da

daha azını oluşturur.

Ø Hücre metabolizmasında çok çeşitli ve kritik rolleri vardır.



• Sodyum : Bütün vücut hücrelerinin içindeki ve dışlarındaki suyun
düzenlenmesi, kalp ritmi, sinir uyarılarının ve kaskasılmalarının iletilmesi,
dolaşım sistemi dengesi, enzimlerin harekete geçirilmesi.

• Kalsiyum: Kuvvetli dişlerin ve sağlam kemiklerin üretimi ve korunması, sinir
uyarılarının taşınması, kas kasılmalarının desteklenmesi.

• Klorid:Sıvıların hücrenin içi ve dışına dağıtımı, mide asitlerinin üretimi,
hormon transferi.

• Fosfor: Diş ve kemik üretimi, kas kasılmalarının düzenlenmesi, hücrede
enerji elde edilmesi, kan pıhtılaşmasının önlenmesi, sinir uyarıları, beynin
çalışması, fiziksel dayanıklılık.

• Magnezyum: Diş ve kemik üretimi, sinir uyarılarının kaslara iletimi, kan
pıhtılaşmasının önlenmesi, bağışıklık sisteminin güçlendirilmesi, stres halinde
adrenalin salgılanması, hücrelere oksijen sağlanması.



ØHücrelerin özgün bileşenleri organik moleküllerdir. Organik

bileşiklerin çoğunluğu, dört sınıf molekülden birine aittir:

ØKarbohidratlar

ØLipidler

ØProteinler

ØNükleik asitler

ØProteinler, nükleik asitler ve karbohidratların çoğu, yüzlerce ya

da binlerce düşük molekül ağırlıklı öncül molekülün; sırasıyla,

amino asitler, nükleotidler ve basit şekerlerin birleşmesiyle

(polimerizasyonu ile) oluşan makromoleküllerdir.

III. ORGANİK BİLEŞENLER:



ØTemel formülleri: (CH20)n’ dir.

Ø"karbohidrat" terimi; C = "karbo" ve H20 = "hidrat"

ØBasit şekerleri ve Polisakkaridleri kapsarlar

ØBasit şekerler, hücrelerin temel besin maddesidir. Yıkımı ile hem

hücresel enerji kaynağı, hem de diğer hücre bileşenlerinin sentezi

için başlangıç materyali oluştururlar.

ØPolisakkaridler, şekerlerin depo formu ve hücrelerin yapısal

bileşenini oluşturur.

Ø Polisakkaridler ve şekerlerin daha kısa polimerleri, hücrelerin

komşularına adezyonu ve proteinlerin uygun intrasellüler hedeflere

taşınmaları gibi birçok hücresel tanımayı gerektiren olaylarda "marker"

(belirteç) olarak işlev yaparlar.

III.I. KARBOHİDRATLAR



Ø BASİT ŞEKERLER:

Ø 3, 5, 6 adet karbon atomu (sırasıyla trioz, pentoz ve hekzos) taşıyan
şekerlerdir.

Ø 6 karbonlu (n=6) şeker olan glukoz (C6H12O6) hücresel enerjinin temel
kaynağını oluşturur.

Ø Diğer basit şekerler 3-7 karbon içerirler ve en sıklıkla rastlananları 3-5
karbonlu olanlarıdır.

Ø Beş ya da daha fazla karbon atomu içeren şekerler, halkasal yapı
oluşturabilirler,

Ø 1. karbonun konfigürasyonuna göre, iki alternatif formda (α ya da β) bulunarak
halkasal yapı oluşturabilirler. Bunlar, hücrede sıklıkla rastlanan formlarıdır.



Oligosakkaridler ve Polisakkaritler

Ø Monosakkaridler dehidrasyon tepkimeleri ile birleşirler; H20 uzaklaştırılır,  

karbon atomları arasında glikozidik bağ oluşur. 

Ø Oligosakkaridler: Sadece birkaç şeker molekülü birleşmesiyle

Ø Polisakkaridler Büyük sayıda (yüzler veya binlerce) şeker molekülü 

birleşmesiyle oluşan ve polimer olarak adlandırılan makromoleküllerdir.

ØGörevleri:
Ø Enerji depolanmasında

Ø Protein katlanmasında

Ø Proteinlerin hücre yüzeyine hedeflenmelerinde

Ø Hücre yüzeyinde belirteç olarak

Ø Hücre tanınmasında

Ø Çok hücreli organizmaların dokularında hücreler arası etkileşimlerde kullanılırlar.



Glikozidik Bağın Oluşumu

Ø 2 basit şeker, dehidrasyon 

reaksiyonu ile birleşir.

ØŞekilde; 2 glukoz molekülü, 1. 

ve 4. karbon atomları 

arasında oluşan bağ ile 

birleşmiştir; bu bağ, α(1-4) 

glikozidik bağı adını alır.



Glikojen, Nişasta ve Sellüloz Polisakkaridlerinin 
Yapısı

Ø Glikojen, nişasta ve sellüloz moleküllerinin tümü, tamamen glukoz
birimlerinden oluşmuştur;

Ø Glikojen ve nişastada, glukoz molekülleri α(1—»4) glikozidik bağları ile,
sellülozda ise β(1—>4) glikozidik bağlarıyla bağlanmıştır.

Ø Glikojen ve nişastanın bir formu olan amilopeklin ise, ara ara, iki değişik α(1—
>4) zincirini dallanma noktalarında birleştiren α(1—»6) glikozidik bağlarını da
içerirler.



LİPİDLER:
Ø Hücrelerde üç temel role sahiptir;

Ø Önemli bir enerji depo formudur

Ø Hücre zarlarının temel komponentlerini oluşturur

(hücre biyolojisi açısından önemli).

Ø Hücre sinyal iletiminde, hem steroid hormonlar

(östrojen ve testosteron gibi) hem de haberci

moleküller olarak hücre yüzeyi reseptörlerinden

hücre içindeki hedeflere sinyal taşırlar.



Ø En basit lipidler, uzun hidrokarbon zincirlerinden oluşan ve bir ucunda

karboksil grubunun (COO-) bulunduğu, sıklıkla 16 veya 18 karbon içeren

yağ asitleridir

Ø Doymamış yağ asitleri; karbon atomları arasında bir ya da daha fazla çift

bağ içerir

Ø Doymuş yağ asitleri; uzun hidrokarbon zincirleri yalnızca nonpolar C-H

bağları içermektedir (su ile etkileşime giremezler).

Ø Yağ asitlerinin hidrofobik (sudan kaçan) doğası, biyolojik zarları

oluşturmak gibi birçok özelliği sağlar



Yağ asitlerinin yapısı

Ø Yağ asitleri, karboksil grubu (COO-) ile sonlanan uzun hidrokarbon
zincirleridir. Triaçilgliseroller (yağlar) şeklinde depolanırlar

Ø Gliserol molekülüne bağlı 3 adet yağ asidinden oluşmuşlardır

Ø Gerektiğinde yıkıma uğrayarak enerji üreten tepkimelerde kullanılırlar.

Ø Yağlar, karbohidrallara göre daha etkin enerji depolama formlarıdır, aynı
enerjiyi, yarısından az bir vucüt ağırlığında depolama olanağı yaratırlar
(hayvanların mobiliteleri için önemli).

Ø Palmitat ve stearat, sırasıyla, 16 ve 18 karbon içeren doymuş yağ
asitleridir.

Ø Oleat, 9. ve 10. karbonlar arasında bir çift bağ içeren 18 karbonlu
doymamış bir yağ asitidir



Triaçilgliserollerin yapısı

Ø Triaçilgliseroller (yağlar) gliserole 

bağlanmış üç adet yağ asitini 

içerir. 

Ø Değişik yağ asiti karışımlarını 
içerebilirler. 

Ø Suda çözünmez, 

Ø Sitoplazmada yağ damlacıkları 

olarak birikirler. 





Ø Hücre zarlarının temel komponentlerini oluştururlar. Polar baş kısım ile birleşen iki 
yağ asitinden oluşurlar 

Ø Triaçilgliserolde olduğu gibi, gliserol fosfolipidlerinde, iki yağ asiti gliserolün 
karbon atomlarına bağlanır. Gliserolün üçüncü karbonu ise bir fosfat grubuna 
(kolin, serin. inozitol veya etanol amin gibi küçük bir polar molekül ile birleşmiş) 
bağlıdır. 

Ø Hücre zarlarının tek nongliserol fosfolipidi olan sfingomyelin, gliserol yerine 
serinden oluşan bir polar baş kısma bağlanmış iki hidrokarbon zinciri içerir.

Ø Tüm fosfolipidler, iki hidrokarbon zincirinden oluşan hidrofobik kuyruk 
bölümleri ile, fosfat grubu ve polar bağlantılarından oluşan polar baş 
kısım içerirler. 

Ø Fosfolipidler : kısmen suda çözünen, kısmen de suda çözünmeyen özelliğe sahip 
amfipatik moleküllerdir.

FOSFOLİPİDLER:





Ø Fosfolipidlere ek olarak, birçok hücre zarı glikolipid ve kolesterol içerir. 

Glikolipidler;

Karbohidrat içeren bir polar baş kısmına bağlanmış iki adet hidrokarbon 

zincirinden oluşmaktadır. 

Ø Amfipatik moleküller olarak genel kompozisyonları açısından 

fosfolipidlere benzerler. 

Ø Glikolipidlerin yapısı
Ø Karbohidrat içeren bir polar baş 

kısma bağlanmış 2 adet 
hidrokarbon zincirinden 
oluşmaktadır. 

Ø Amfipatiktirler 



Ø Kolesterol ve steroid hormonlar

Ø Önemli bir hücre zar komponenti olan 
kolesterol, polar hidroksil grubu 
nedeniyle amfipatik bir moleküldür. 
Kolesterol aynı zamanda, testesteron 
ve östradiol (bir östrojen türü) gibi 
steroid hormonların öncülüdür. 

Ø Kolesterol doğrusal hidrokarbon 
zincirleri yerine dört adet 
karbohidrat halkasından oluşmaktadır.

Ø Hidrokarbon halkalar kuvvetli 
hidrofobik özelliktedir; ancak, 
kolesterolün bir ucuna bağlanmış olan 
hidroksil (OH) grubu zayıf hidrofil 
karakterdedir (amfipatiktir).



NÜKLEİK ASİTLER
Ø DNA ve RNA 

Ø Hücrenin temel bilgi molekülleri olan 
Nükleotid polimerleridir; 
(nükleotidler, fosforillenmiş
şekerlere bağlı pürin ve pirimidin
bazlarından oluşur) 

Ø Bazlar şekerlere (DNA'da 2-
deoksiriboz, ya da RNA'da riboz) 
bağlanarak nükleozidleri
oluştururlar. 

Ø Nükleozid şekerlerin 5' karbonlarına 
bağlı bir ya da daha fazla fosfat 
grupları içerirler.





DNA
Ø Deoksiribonükleik asit (DNA), 

ökaryotik hücrelerde nükleusta

yerleşim gösteren genetik materyali 

oluşturur. 

Ø 2 adet pürin (adenin ve guanin) ve 2 

adet pirimidin (sitozin ve timin) içerir.

Ø 2 polinükleotid zincirinin ters yönlerde 

sıralandığı çift-sarmal bir moleküldür. 

Ø Bazlar molekülün iç kısmında yerleşim 

gösterir, iki zincir, tamamlayıcı baz 

çiftleri arasında oluşan hidrojen bağları 

ile birleşirler (adenin ile timin, guanin

ile sitozin).





RNA
Ø RNA; adenin, guanin ve sitozine ek 

olarak timin yerine urasil içerir. 
Ø Değişik ribonükteik asit (RNA) 

türleri bir dizi hücresel etkinliğe 
katılmaktadır. 
Ø Mesajcı RNA (mRNA) 

DNA'daki bilgiyi, protein 
sentezi için ribozomlara taşır. 

Ø Ribozomal RNA ve transfer 
RNA protein sentezinde 
görevlidir. 

Ø Başka RNA türleri de, hem 
RNA'ların hem de proteinlerin 
işlemlenmesi ve transportunda 
rol alır. 

Ø Bilgi molekülü olmasına ek olarak, 
RNA bazı kimyasal tepkimeleri 
katalizleme yeteneğine sahiptir.



Nükleotidlerin nükleik asitleri oluşturmak 
üzere polimerleşmesi

Ø Bir nükleotidin 5' fosfatı ile, 

diğerinin 3‘ hidroksil grubu 

arasında fosfodiester bağları 

oluşur

Ø Zincirin bir ucu 5' fosfat grubu 

ile, diğer ucu da 3’ hidroksil grubu 

ile sonlanır. Polinükleotidler her 

zaman 5'-3' yönde sentezlenirler; 

büyüyen zincirin 3'OH grubuna 

serbest nükleotid eklenmektedir.



ØDNA ya da RNA'nın taşıdığı bilgi, polinükleotid zincirinde bazların sıralanışı ile
taşınmaktadır.

ØNükleik asit bazları arasında tamamlayıcı eşleşme DNA'nın iki ipliği arasında
hidrojen bağlarının oluşumu guanin'in (G) spesifik olarak sitozin (C) ile,
adenin'in (A) ise spesifik olarak timin (T) ile eşleşmesine yol açar.

ØBu tür tamamlayıcı baz eşleşmesinin önemli bir sonucu, bir DNA (ya da RNA)
sarmalının tamamlayıcı bir sarmalın sentezini yönlendirmek için kalıp görevini
üstlenebilmesidir. Böylece, nükleik asitlerin, kendi kendilerini kopyalama gibi
özgün rolleri vardır ki, hücrenin temel bilgi molekülleri olarak davranırlar.
DNA ve RNA tarafından taşınan bilgi, hücrenin etkinliklerinin çoğunluğunu
kontrol eden spesifik proteinlerinin sentezini yönetir.

ØNükleotidler, yalnızca nükleik asitlerin yapı taşı olarak önemli değillerdir;
başka hücresel olaylarda da kritik roller üstlenirler. Belki de en önemli örnek,
hücrenin kimyasal enerjisinin temel formu olan adenozin 5’-trifosfat (ATP)
dır.

ØAyrıca, simyal iletimi molekülleridir (cAMP)



ØProteinlerin temel sorumlulukları nükleik asitlerin 
taşıdığı genetik bilgi ile yönlendirilen işlerin yerine 
getirilebilmesidir.

ØAmino asitlerin belirli türde, belirli sayıda ve 
belirli diziliş sırasında birbirlerine kovalent 
bağlanmasıyla oluşmuş amino asitlerin 
polimerleridirler (polipeptitlerdir).

Ø20 standart amino asit, protein yapısının dilinin 
yazıldığı bir alfabe gibi düşünülebilir.

PROTEİNLER:



Proteinlerin İşlevleri

1. Hücrelerin ve dokuların yapısal bileşenlerini oluşturmak,

2. Küçük moleküllerin transport ve depolanmasında görev 

almak ( Hemeoglobin tarafından oksijen taşınması)

3. Hücreler arasında bilgi iletmek (proteinler, hormonlar)

4. Enfeksiyonlara karşı koruma

5. Enzim olarak tüm tepkimeleri katalizlemeridir.



PROTEİNLER:

Ø Bütün hücrelerde ve hücrelerin bütün kısımlarında bulunurlar

Ø Bir bakteri hücresinde yaklaşık 4000 tür protein
bulunmaktadır.

Ø Yaşamsal bütün işlevler proteinlere bağlıdır.

Ø Enzimler ve polipeptit hormonlar, metabolizmanın
düzenlenmesinde önemlidirler.

Ø Kastaki kontraktil proteinler hareketi sağlarlar.

Ø Kemikte kollajen, kalsiyum fosfat kristallerinin depolanmasını sağlar.

Ø Kanda albümin ve hemoglobin taşıma görevi alırken;
immünoglobülinler bakteri ve virüslerin yıkılmasında görev alırlar.



Amino asitlerin yapısı

Ø Her bir amino asit,

Ø merkezi bir karbon atomu (α karbon)

Ø hidrojen atomu,

Ø bir karboksîl grubu,

Ø bir amino grubu

Ø spesifik bir yan zincirden (R ile gösterilir) oluşur.

Ø Fizyolojik pH'da, hem karboksil, hem de amino grupları iyonize durumdadır.

Ø Her bir amino asit için üç harfli ve bir harfli kısaltmalar gösterilmektedir.
Amino asitler, yan zincirlerinin özelliklerine göre dört sınıfta toplanmıştır:
nonpolar, polar, bazik ve asitik.



Aminoasitlerin Özellikleri
Ø 10 amino asit, su ile etkileşime girmeyen nonpolar yan zincirleri içerirler.

Ø Glisin; yan grubu yalnızca bir hidrojen atomundan ibaret olan en basit
amino asittir.

Ø Alanin, valin, lösin ve izolösinde, dört karbon atomuna kadar hidrokarbon
zinciri bulunmaktadır. Bu amino asitlerin yan grupları hidrofobik olup,
proteinlerin, su ile temas etmeyecekleri iç bölgelerinde yer alma
eğilimindedirler.

Ø Prolin de benzer olarak 1 hidrokarbon zinciri içerir; ancak, yan zinciri
amino grubun azotuna ve de α karbona bağlı olup halkasal bir yapı
oluşturan tek amino asit olma özelliğindedir.

Ø İki amino asit, sistein ve metiyonin yan zincirleri kükürt atomu
içermektedirler.

Ø Metiyonin oldukça hidrofobdur;

Ø Sistein, sülfidril (SH) grubu nedeniyle, daha az hidrofobdur.



Ø Fenilalanin ve triptofan, kuvvetli hidrofobik aromatik halkalar

içeren yan gruplara sahip nonpolar amino asitlerdir.

Ø 5 amino asit yüksüz fakat polar yan zincirler içerirler. Bunlar, yan

zincirlerinde hidroksil grupları içeren serin, treonin, tirozin ile,

polar amid grupları (0=C-NH2) içeren asparajin ve glutaminden

oluşmaktadır. Bu amino asitlerin polar yan zincirleri su ile

hidrojen bağı oluşturabildiklerinden, hidrofilik özelliktedirler ve

proteinlerin dış yüzeylerinde yerleşim gösterme eğilimindedirler.



Ø Lizin, arjinin ve histidin amino asitleri yüklü bazik yan zincirler 
içerirler. Lizin ve arjinin son derece bazik özellikte amino 
asitlerdir.

Ø Histidin fizyoljik pH da yüksüz ya da pozitif yüklü olarak 
bulunur. Böylece hidrojen iyonlarının değişimini kapsayan 
enzimatik tepkilerde aktif rol oynarlar.

Ø Aspartik asit ve glutamik asit, karboksil gruplarla sonlanan 
asidik yan zincirler taşırlar. Hücre içerisinde negatif yüklü 
olup sıklıkla aspartat ve glutamat olarak adlandırılırlar. 
Genellikle protein yüzeyinde yer alırlar. 



Amino Asitlerin Özellikleri



Peptid Bağının Oluşumu
Ø Amino asitler, bir amino asitin α

amino grubu ile bir diğerinin α

karboksil grubu arasında H2O

çıkması ile oluşan peptid bağları

yoluyla birleşirler. Polipeptidler,

genelde yüzlerce hatta binlerce

amino asitten oluşan doğrusal

zincirlerdir.



Proteinlerin tamamlayıcı özelliği, spesifik amino asitlerden oluşan 
polipeptidler olmalarıdır. Frederick ve Singer, 1953’de ilk olarak 
bir proteinin, insulin hormonunun tam dizilimini ortaya 
çıkarmışlardır.

İnsülinin, sistein birimleri arasında yer alan disülfid bağları ile 
birleşmiş iki adet polipeptid zincirinden oluştuğu bulunmuştur. 



X-ışınları kristallografisi
Ø Proteinlerin üç-boyutlu yapıları,

sıklıkla, yüksek-çözüm gücü olan ve
bir moleküldeki tek tek atomların
düzenini saptayabilen X-ışınları
kristallografisi tekniği ile analiz
edilir.

Ø Proteinin kristallerine, bir X-ışınları
demeti yönlendirilir ve protein
kristalinden geçen X ışınlarının
paterni X-ışını filmi üzerinde
kaydedilir. X ışınları kristale
çarptığında, moleküldeki atomların
düzenine bağlı olarak karakteristik
paternlerde saçılmaktadır.
Dolayısıyla, molekülün yapısı saçılan
X-ışınları (difraksiyon) paterninden
elde edilebilmektedir.



Proteinlerin yapılarında kovalent ve 
kovalent olmayan bağlar vardır.

Ø Proteinlerin yapılarındaki

Ø kovalent bağlar, peptit bağları ve disülfid bağlarıdır;

Ø kovalent olmayan bağlar ise; hidrojen bağları, iyon bağları ve hidrofob

bağlar (apolar bağlar)’dır.

Ø 1) Peptit bağları: Bir amino asidin α-karboksil karbonu ile bir başka amino

asidin α-amino azotu arasında oluşan C-N bağlarıdır.



Ø2) Disülfid bağları:

Øİki sistein kalıntısı arasında, sülfhidril (tiyol, -SH) gruplarının H

kaybetmeleri sonucu oluşan S=S bağlarıdır.

ØDisülfid bağlarının bir protein molekülünün şeklinin oluşmasında

ve korunmasında önemli etkisi vardır.

ØDisülfid bağları, bir polipeptit zinciri içerisinde kurulabilir veya

çeşitli polipeptit zincirlerinin birbirine bağlanmasını sağlayabilir.



3) Hidrojen bağları: Bir peptit düzleminde bulunan oksijen atomu ile

bir başka peptit bağı veya düzlemindeki azot atomu arasında,

aradaki uzaklık yaklaşık 2,7 Ao olduğunda, hidrojen köprüsü

şeklinde (C=O⋅⋅⋅H⋅⋅⋅N) oluşan bağlardır.

4) İyon bağları: Polipeptit zincirlerindeki asidik ve bazik amino

asitlerin elektronegatif ve elektropozitif grupları arasında

gelişen elektrostatik çekim kuvveti ile (COO−⋅⋅⋅⋅⋅⋅H3N+) oluşan

bağlardır.



5) Apolar bağlar (hidrofob bağlar): Polipeptit zincirindeki amino asit

kalıntılarının metil grubu, alifatik grup, siklik grup gibi apolar

kısımlarının birbirlerine yeter derecede yakın olmaları halinde

geçici bir polarite göstermelerinin sonucu ortaya çıkan ve Van der

Waals-London çekme kuvveti diye bilinen zayıf çekme kuvveti ile

(CH3⋅⋅⋅⋅⋅CH3) oluşan bağlardır.

• Hidrofobik etkileşimler gerçek bağ değildirler; elektron

paylaşımı yoktur.

• Hidrofobik etkileşimler, proteinlerin iç kısımlarının kararlı

olarak devamlılığının sağlanmasında rol oynar.



Proteinlerin 3 Boyutlu Yapısı

Ø Protein moleküllerinin yapısı ve konformasyonu

Ø Proteinlerde birincil (primer), ikincil (sekonder), üçüncül

(tersiyer) ve dördüncü düzey (kuarterner) yapı olmak üzere

dört yapı tanımlanır: 



Primer (Birincil) Yapı
Ø Bir proteinin primer (birincil) yapısı 

Ø Protein için karakteristik ve genetik olarak tespit edilmiş olan amino asit
dizilişidir; belirli türde, belirli sayıda, belirli diziliş sırasında amino
asitlerin birbirlerine peptid bağlarıyla bağlanarak oluşturdukları bir
polipeptit zinciri biçimindeki yapısıdır.

Ø Zincir başındaki amino asit kalıntısında serbest bir α-amino grubu, zincir
sonundaki amino asit kalıntısında ise serbest bir α-karboksil grubu
vardır.

Ø Buna göre bir protein polipeptit zincirinin bir ucu amino terminal uç veya
N-terminal uç; diğer ucu karboksil terminal uç veya C-terminal uç olarak
isimlendirilir:



Sekonder (ikincil) yapı
Ø Polipeptit zincirlerinin 

bükülmeler ve katlanmalarla 

oluşturdukları yapıdır. 

Ø Bir proteinin sekonder yapısının 

oluşmasını sağlayan, primer yapı 

ile meydana gelen polipeptit 

omurgasının özelliği ve yan 

bağlardan özellikle hidrojen 

bağlarıdır. 

Ø R- yan gruplarından uzanan özel 

kimyasal gruplar, özgün 

katlanmaları yönetirler.

Şekil: En sık rastlanan ikincil yapı örnekleri, 
α sarmal ve β tabakalı yapılardır. Bir α
sarmalda, dört adet amino asit birimi 
uzaklığında yerleşim gösteren iki peptid 
bağının CO ve NH grupları arasında 
hidrojen bağları kurulmaktadır. β tabakalı 
yapıda, hidrojen bağları, polipeptid 
zincirinin yan yana uzanan iki bölgesini 
birleştirmekledir. 



Tersiyer Üçüncül Yapı
Ø Polipeptidin primer yapısının değişik

bölgelerindeki amino asiterin yan zincirlerinin
birbirleri ile etkileşimi sonucunda katlanması
ile oluşur.

Ø Proteinlerin çoğunluğunda, "ilmik" bölgesinde
birleşen α sarmal ve β tabakalı yapılarının
değişik kombinasyonları domeyn
(domain=etkin bölge) adı verilen kompakt
globüler yapılara katlanırlar ki domeynler,
tersiyer yapının temel birimleridir.

Ø Ribonükleaz ya da miyoglobin gibi küçük
proteinler tek bir bölgeyi içerirler; daha
büyük proteinler, sıklıkla belirli işlevler ile
ilişkili olan, belirli sayıda değişik domeynler
içerebilirler.

Ø Üçüncül yapının kritik bir özelliği, hidrofobik
amino asitlerin proteinin iç bölümünde
yerleşmeleri ve hidrofîlik amino asitlerin de,
su ile etkileşime girdiği yüzey bölümünde
lokalize olmalarıdır.

Şekil. Ribonukleaz'ın üçüncül yapısı: 
İlmik bölgeleri ile bağlanmış olan α
sarmal ve β tabakalı ikincil yapıların 
bazı bölgeleri, proteinin natif 
konformasyonunu oluşturmak üzere 
katlanmıştır. Polipeptid zincirinin 
kurdele modeli olarak gösterildiği bu 
şematik gösterimde, α sarmallar 
helezon olarak, ve β tabakalar da 
geniş oklar olarak simgelenmiştir.



Quartener Dördüncül Yapı
Ø Birden fazla polipeptid zincirinden

oluşmuş proteinler, değişik polipeptid
zincirleri arasındaki etkileşimlerle
şekillenir.

Ø Örneğin, hemoglobin: üçüncül
yapısını oluşturan türde
etkilişimlerle bir arada tutulan
dört adet polipeptid zincirinden
oluşmaktadır.

Ø Yirmi değişik amino asitin özgün
kimyasal özellikleri katlanmış
proteinlerin üç-boyutlu yapılarında
önemli ölçüde çeşitliliğe yol
açmaktadır.



Proteinlerin denatürasyonu
Proteinlerin denatürasyonu peptid bağları hidroliz olmadan 
proteinin yapısının çözülüp disorganize olması sonucu oluşur.

Denatüre edici ajanlar; ısı, organik çözücüler, mekanik karıştırma, 
kuvvetli asit ya da bazlar, deterjanlar ve kurşun civa gibi ağır 
metaller

Ender olarak denatüre edici ajanlar uzaklaştırıldığında protein 
eski orijinal yapısına dönerek katlanır ve denatürasyon dönüşümlü 
olarak bozunur.

Denatüre proteinler genellikle suda çözünmezler ve bu yüzden 
çökerler. 



ANAHTAR DENEY:Polipeptid Zincirlerinin 
Katlanması

Ø Bağlam
Ø İşlevsel proteinler, yapısal olarak

amino asitlerin doğrusal zincirlerinden
çok daha karmaşıktır. Enzimlerin ya
da diğer proteinlerin yapılanması,
polipeptid zincirlerinin kesin olarak
belirlenmiş üç-boyutlu
konformasyonlara katlanmalarını
gerektirir.

Ø Proteinler ile polipeplid zincirleri
arasındaki bu farklılık protein yapı ve
işlevinin anlaşılması yönünden kritik
soruları ortaya çıkarır.

Ø Bir polipeptid tarafından
kazanılabilecek çok sayıda
konformasyonlardan uygun olanı nasıl
seçilmektedir ve de, protein
katlanmasını yönlendiren bilgi hangi
özelliktedir?

Ø Anfinsen ve arkadaşları, denatüre
proteinlerin, kendiliğinden, tekrar aktif
bir konformasyona katlanabildiklerini
göstermişlerdir.

Renatürasyon deney sonuç özeti: 
Grafikte y-ekseninde rihonükleazın 
enzimatik etkinliği, x-ekseninde 
değişik işlemler sonucunda 
saptanan sülfidril gruplarının 
sayısına karşı gösterilmiştir. 
Enzimatik etkinlik, natif enzimin 
arta kalan % etkinliği olarak ifade 
edilmiştir.



Ø Deney

Ø Sela, While ve Anfinsen tarafından üzerinde çalışılan protein, 124

amino asit içeren ve sistein birimleri arasında dört adet disülfid bağı

(S-S) bulunan sığır ribonükleaz'ı idi.

Ø Ribonükleaza, hem nonkovalent bağların (hidrojen bağları) hem de

disülfid bağlarının yıkılması (sülfidril gruplarına dönüştürmek

suretiyle) ile sonuçlanan işlemler uygulandığında, enzimatik etkinlik

tümüyle kaybolmuştur. Denatüre protein, rastgele bir inaktif

konformasyona dönüşmüştür.





Ø Sela, While ve Anfinsen şu önemli gözlemi kaydetmişlerdir:

Ø Denatüre edilmiş protein, polipeptid zincirinin tekrar 

katlanabilmesi ve disülfid bağlarının tekrar oluşabilmesine 

olanak veren koşullarda inkübe edildiğinde, enzimatik

etkinliğini geri kazanmaktadır.



Ø Bu deneylerde denaturan etkenler ortamdan uzaklaştırılmış ve 

inaktif enzim oda sıcaklığında 02 içeren bir fizjolojik tampon 

çözelti içinde inkübe edilmiştir. 

Ø Bu prosedür, sülfidril gruplarının yükseltgenmesine ve disülfid 

bağlarının tekrar oluşmasına yol açmıştır. 

Ø Bu işlem sırasında enzim katalitik etkinliğini geri kazanmış olup 

bu, natif konformasyonuna katlandığını göstermiştir. 

Ø Başka hücresel bileşenler ortamda bulunmadığından,uygun 

katlanma için gerekli tüm bilgilerin, polipeptid zincirinin primer 

amino asit diziliminde saklı olduğu ortaya çıkmıştır



Ø Etki

Ø Denatüre edilmiş ribonükleazın natif yapısını ve enzimatik etkinliğini 

tekrar kazandığı koşulları tanımlayan daha başka deneyler 

gerçekleştirilmiş ve protein katlanmasının "termodinamik hipotezini" 

oluşturulmuştur: 

Ø Bir proteinin doğal üç-boyutlu yapısı; fizyolojik koşullarda 

termodinamik olarak en kararlı duruma karşılık gelmektedir.



Ø Termodinamik kararlılık, proteini oluşturan amino asitlerin
etkileşimleri ile saptanmaktadır; dolayısıyla, proteinlerin üç-boyutlu
konformasyonları doğrudan primer amino asit dizilimleri ile
belirlenmektedir

Ø DNA'daki nükleotidlerin sıralanması bir polipeptidin amino asit
dizilimini belirlediğinden, bir genin nükleotid diziliminin protein
ürününün üç-boyutlu yapısını saptayan tüm bilgiyi içerdiği sonucu
çıkmıştır.

Ø Protein katlanması son derece karmaşıktır ve halen bir proteinin
amino asit diziliminden yola çıkarak üç-boyutlu yapısını bulmak
mümkün değildir. Şunu da göz ardı etmemek gerekir: bir proteinin
in vitro olarak kendi kendine katlanması hücre içinde, enzimlerin
yardımıyla, protein katlanmasından çok daha yavaştır. Protein
katlanması problemi, biyolojik kimya alanında, araştırmaya açık
önemli bir konu olarak sürmektedir.


