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Hozzájárulás: MASP-2 
gátló mono- és bivalens 

ecotin előállítása

Teljeshosszúságú humán komplement 
proteázok szerkezet-funkció vizsgálata

CÉLOK
Teljeshosszúságú, bivalens ecotinnal összerendezett, dimer  MASP-2 proteáz atomi 

felbontású térszerkezet-meghatározása krio-EM vagy RTG krisztallográfia segítségével.
A MASP-2 aktiváció mechanizmusának kiderítése monovalens és bivalens ecotionokkal

Probléma
A mozaikszerkezetű 

MASP-2 proteáz 
létfontosságú 

immunfolyamatok 
kulcsszereplője, és 

egyben fontos terápiás 
célpont is. Ugyanakkor a 

teljes molekula 
térszerkezete még 

feltáratlan.

MASP-2 dimer

Eddigi eredmények

A teljeshosszúságú MASP-2 szintetikus 
génjét a fenti vektorba építve fejeztük ki 

HEK sejtekben

A komplementrendszer lektin útja aktivációjának első lépésében ún. mintázatfelismerő molekulákhoz (világoskék) 
kapcsolódó proteázok (zöld) aktiválódnak, amelyek beindítják a kaszkádreakciót, ami végül a patogén mikrobák 
elpusztításához vezet. A mikrobák sejtmembránjába (szürke) épülő komplementfehérjék pórusokat (barna) képeznek, 
megsebezve a betolakodót. Az elsőként megjelenő pórusokon kijutó ekotin (sárga és piros) azonban ellentámadásba lendül, 
és a kaszkádrendszer legkorábban aktiválódó proteázait gátolva leállítja az immunrendszer védelmi mechanizmusait.


