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Fehérjék és kolcsonhatdsaik biofizikai, spektroszkdpiai jellemzése

A komplementrendszer agyi szerepének vizsgalata

Célkittizések

A rendezetlen fehérjék masodlagos szerkezeti
elemeinek vizsgalatara alkalmas CD spektrum elemzé
algoritmus fejlesztése és pontositasa.

A CD spektrumok elemzésének eredményét
Osszehasonlitjuk az NMR és molekuladinamikai
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szimulaciok segitségével kapott szerkezeti adatokkal,
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A program segitségével kiilonboz6 rendezetlen
fehérjék kot6 régidinak szerkezetét elemeit

jellemezzik.
Vizsgalt fehérjék: p53 TAD és mdm2
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CD spektrum Feherje fold

Masodlagos szerkezet

Fent: A tavoli-UV CD spektrum alakjat meghatarozza a fehérje masodlagos szerke-
zete. A fehérjék ,foldjat” a masodlagos szerkezeti elemek mintdzata alakitja ki.

Lent: A masodlagos szerkezet meghatdrozé algoritmus kulcsa az a felismerés volt,
hogy a B-lemezek csavaroddsanak CD spektrumra gyakorolt hatdsa kvantitativ
mddon leirhaté. A mddszert a Proc. Natl. Acad. Sci. USA folydiratban publikaltuk
(Micsonai és mts., PNAS, 112, E3095-E3101 (2015)).

A, B: Antiparallel és parallel B-lemezek csavarodaseloszlasa az SP175 adatbazisban
és konkrét példak, C: a csavarodasi szog definicidja, D: két, kozel egyforma B-lemez
tartalmu, de eltérd csavarodasu fehérje CD spektruma, E: a B-szerkezethez tartozd
bazisspektrumok a csavarodds fliggvényében (kék, balra csavart, piros, jobbra
csavarodo B-lemez).
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A: " T A: Rendezetlen fehérjék CD spektrumai

B: MDM2, p53 TAD domén, és komplexiik CD
spektrumai. A kélcsonhatds soran 5%-kal
megn§ az a-hélix tartalom.

C: MDM2, p53 TAD mutans és keverékik CD
spektrumai. A mutdnsban az 6sszes aromas
oldallancglicinre lett kicserélve. Az
Osszegspektrum megegyezik a keverék
spektrumadval, arra utalva, hogy nincs
kolcsonhatds koztik.
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