Grundlagen uber Proteine
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1.2 Proteine

Proteine sind ebenfalls lineare Makromoleklile, Bausteine sind in die-

sem Fall die 20 naturlich vorkommenden Aminosauren. Der Aufbau

dieser MolekUlfamilie ist einheitlich und besteht aus einem, in allen

Aminosauren identischen, sowie einem variablen Teil, der haufig

auch Aminosaurerest genannt wird (siehe Abb. 1.3). Form und Art

dieses Restes beeinflussen die Wechselwirkungen zwischen den Bau-

steinen. Die wichtigsten Wechselwirkungen sind Wasserstoffbri-
ckenbindungen zwischen polaren Seitenketten.

Struktur von
Aminosauren

Abb. 1.3: Strukturformel der Aminosaure
Phenylalanin.
Der in allen Aminosauren gleichartige Antell
ist in der Strukturformel grau unterlegt. In
jeder Aminosdure ist mit dem zentralen
. I o C-Atom ein Wasserstoffatom (unten), eine
BN A O Aminogruppe (links), eine Carboxylgruppe
3 2 (rechts) und eine Seitengruppe (hier rot
I gezeichnet) verknUpft. Das zentrale C-Atom
H wird wegen seiner Lage im Molektl haufig als
C-Atom bezeichnet.
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1.9 Protein-Domanen

Domanen

1.10 Vergleich der Domanenstruktur des
prasynaptischen Proteins SAP27 und
des MAGI-1A Proteins
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SCOP-Datenbank

Domanengrenzen und
Alignments

1 Bioclogische Grundfagen

Anordnung der in beiden Proteinen gemeinsam vorkommenden
Domanen ableiten.

Proteindomanen sind haufig das Kriterium far das Clustern von
Proteinen zu Proteinfamilien und Superfamilien. Eine der bekanntes-
ten Datenbanken, die auf diesem Konzept beruht und die wir noch
genauer kennen lernen, ist SCOP.

Schwache Sequenzahnlichkeiten und daraus resultierende Ali-
gnments sind oft nur schwer auf ihre Signifikanz hin zu interpretie-
ren. Sind fur eines der an einem Alignment beteiligten Proteine die
Domanen bekannt, so kénnen all die Treffer als nicht bedeutsam aus-
geschlossen werden, bei denen sich eher unsignifikante Alignments
Uber Domanengrenzen hinwegziehen. Auf diese Problematik werden
wir spater detailliert eingehen.
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Abb. 1.11: Vergleich der Doméanenstruktur von MAGI-1A (horizontal aufge-
tragen) mit der von SAP97.

In beiden Sequenzen kommen die Domanen PDZ und GuKc vor. Allerdings ist
die Anzahl und Reihenfolge der Doménen in den Proteinen unterschiedlich.

Die Domanen sind in unterschiedlichen Farben dargestellt. Der Plot wurde unter
Verwendung des Programms Dotter [SoDu95] erzeugt. Die erste PDZ-Domane
in MAGI-1A ist weniger stark konserviert als die anderen.
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