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Abb. 1:

Die Primérstruktur eines Proteins besteht
aus einer Kette von 20 verschiedenen
Aminosiduren, die sich in den Seiienkei-
ten unterscheiden. Zwei Aminosiduren
sind in Form von Kalottenmodellen dar-
gestellt.




Abb. 2

Modelle von drei kleinen globularen Pro-
teinen. Das raumfiillende Modell (a) zeigt
die kompakte Struktur, die Cartoon-
Reprdsentation des Peptidriickgrates (b)
das Faltungsmuster von Cytochrom bgg,
mit vier @-Helices (blau), die durch kurze

Schleifen (schwarz) verbunden sind. Das
rot fluoreszierende Protein eqFP 611 (c)
besteht fast ausschlieBlich aus g-Faltblati-
struktur, Flavodoxin (d) weist a-helikale
und Faltblatibereiche auf.



Abb. 3:

Globale, trichterformige Energielandschaft eines Proteins. Die
Vertikale reprisentiert die effektive Energie der Ketle, die sche-
matisch gegen zwei der vielen Konformationsfreiheitsgrade auf-
getragen ist. Auf der linken Seite sind typische Modellsequenzen
auf einem zweidimensionalen Gitter dargestellt. Die Vergrofe-
rung zeigl die raue Energielandschaft des nativen Proteins.
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Abb. 4:

Die Energielandschaften einer zufélligen und damit stark frust-
rierten Peptidsequenz (a) ist rau mit vielen lokalen Minima, die
sehr unterschiedlichen Strukturen entsprechen. Bei natiirlichen
Proteinen hat die Energielandschalt hingegen die Form eines

Trichters (b).
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Abb. 5:

Faltungsexperimente an einzelnen Pro-
teinen lassen sich mit Hilfe konfokaler
Fluoreszenzmikroskopie durchfithren.

P a) Im Rasterbild stellt jeder Punkt

ein einzelnes Enzym (RNase H) dar, das
gezielt mit je einem griinen und einem
roten Fluoreszenzfarbstoff gentechnisch
markiert und zur stationiren Beobach-
tung an einer Glasoberfliche fixiert
wurde.

B b) Beim gefalteten Proteinmolekiil
(rechts) sind beide Farbstoffe nah beiein-
ander, sodass der griine Donor-Farbstoff
nach Absorption eines Photons seine
Anregungsenergie durch Fluoreszenzreso-
nanz-Energietransfer (FRET) effizient auf
den roten Akzeptor-Farbstoff iibertragen
kann, der anschlieBend ein rotes Photon
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emittiert. In der entfalteten Form (links)
sind die Farbstoffe weiter auseinander.
Strukturfluktuationen beeinflussen den
Abstand der Farbstoffe und damit die
Wahrscheinlichkeit fiir FRET.

P c) Aus der simulianen Messung der
Emission von Donor und Akzepior eines
jeden einzelnen Proteins erhilt man His-
togramme der Molekiilzahlen als Funk-
tion der FRET-Effizienz E, in denen die
Populationen der gefalteten (E =1, rot),
der entfalteten Proteine (E = 0,5, gelb)
sowie der Proteine mit fehlendem Akzep-
tor-Farbstoff (E = 0, griin) hervorgehen.
» d) Die Strukturfluktuationen lassen
sich aus der Fluoreszenzemission einzel-
ner Biomolekiile zeitaufgelist verfolgen.
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Figure 7-17. The pleated appearance of a _antiparallel pleated sheet.
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Protein Datenbank (PDB)
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Fig. 3. Conformational distributions observed for selecied residue types. Ax The first 10 residue types {rom Table {. Non-Pro
residues with single y-atoms, and not possibly involved in intradipeptide hydrogen bonding are grouped together here, although
residues 1ypes within this group do have somewhat distinet distributions. B: The 1,303 Ile and Val (§-branched, non-hydrogen
bonding residues). C: The 379 Xpr residues (non-Gly, non-Pro). D: The 410 Pro residues. E: The 866 Gly residues. For A-D,
the background shading marks the most cormmonly observed (=30 observations) conformational pixels for all non-Gly, non-
Pro residues in this database. This allows differences in the distributions to be recognized easify. The lo¢al geometry maps
(Figs. 4, 5, 7, and B} also highlight these same regions. For E, the background shading is centrosymmetric, marking the most
commonly observed pixels for Gly residues after centrosymmetric duplication (26 observations). Shaded regions include ~86%%
of the general and Gly residues, respectively. (Contimues on facing page.)
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. Fig. 3. Continued.
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1020 Atome (C331H499Ng5010451)
Molekulargewicht: 7365 Aminosduren: 67









Kdlteschockprotein CspB aus
Bacillus subtilis
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Figure 11-1 , :
Electron micrograph ol intact collagen fibrils obtained from
skin. The preparation was shadowed with chromium. The
period along the fiber axis is 640 A, [Courtesy of Dr. Je-
rome Gross. | '
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Die Kollagen Tripelhelix




Hydroxylierung von Kollagen

Korpertemp (°C) T, (O Pro/Hyp (%)
Poly(PHypG) 58 50
Kalb 37 39 23
Hai 24-28 29 19
Kabeljau 10-14 16 16

Poly(PPG) 24 0
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7. CLEAVAGE
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Figure 19-43 The intracellular and
extracellular events involved in the
formation of a collagen fibril.

collagen fiber

9. AGGREGATION OF
COLLAGEN FIBRILS TO
FORM A COLLAGEN FIBER
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|« a-Helical coiled-coil rod (20 A x 1700 A) ———

Electron micrographs of myosin mole-
cules. [Courtesy of Dr. Paula Flicker,
Dr. Theo Walliman, and Dr. Peter Figure 15-9

Schematic diagram of a myosin molecule.
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Aufbau von Nukleinsduren: DNA

Base Pairing (Hydrogen Bonding)
in Deoxyribonucleic Acid

7 |
LMy, Peessee = HO-P=0 i
0~L OH \ C//O \ ’h{\c " (IJ
VEREY p a_s\\ al— /
D\TI " z‘ ] 11 ;/ a \ 0] e 3.4-A spacing
C3—CH, C C=N \ O ‘5
H\C/ . .\c\/ | i e Wy
\ .
E:H/2 0/ b Thymine (T) Adenine (A) ch ]
/ ; .
CK 34A |
e N b e oy HO—P=0
0O H 77 == -t
N H‘Q:r 8 ] {5;‘ &‘Cytosme (C)
—CH. —C 4 IN=H=====x
H (2 Q,___ y NY af g
P Hro S CH,
%Hz 0 H ot 8 ) /O\ (5 i
?/ ll-i [T A
Guanine (G =T
0=T-0H @) AR
HO—-P=0

Figure 4-6

X-ray diffraction photograph of a
hydrated DNA fiber. The central cross
is diagnostic of a helical structure.
The strong arcs on the meridian arise
from the stack of base pairs, which
are 3.4 A apart. [Courtesy of Dr,
Maurice Wilkins.]




Aufbau von Nukleinsduren: RNA

Figure 4-24
Structure of part of an RNA chain.
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Figure 34-19

Folding pattern of 168 ibosomal RNA, a major
stituent of the 308 subug
1542-nucleotide molecule consists of a 5'-terminal
domain (red), a central domain (green), and a 3
terminal domain (blue). The high degree of
tion of this RNA makes it a choice document of
lutionary history. [Courtesy of Dr. Bryn Weiser
Dr. Harry Noller.]




Aufbau von Membranen




Aufbau von Membranen
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Figure 11-47 Spestrin b, i»f,
Schematic diagram of the proposed i o i
mode of binding of the erythrocyte =1
membrane skeleton to the plasma
membrane. Spectrin (yellow) is linked
to the anion channel protein (blue)
by ankyrin (red), and to glycophorin
by protein 4.1, which also binds an
actin filament. [After S.B. Shohet and
S.E. Lux. Hospital Practice 19(Nov.

1984):90. Redrawn on the basis of a
drawing by Robert Margulies.]
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