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COOH
NH2
Sequenzanalyse von Proteinen
Zur Bestimmung der Aminosäuresequenz von Proteinen geht man meist in zwei Schritten vor. Zunächst wird das Protein in kleinere Peptide zerlegt, die nach chromatografischer Auftrennung einem (inzwischen automatisierten) Edman-Abbau unterworfen werden. Dabei werden die einzelnen Peptide am Aminoende markiert und die endständige Aminosäure abgespalten. Nach Abtrennung der abgespaltenen Aminosäure kann der Vorgang so lange wiederholt werden, bis alle Aminosäuren des Peptids bestimmt sind.
Um die Sequenz des ursprünglichen Proteins zu gewinnen, muss die Zerlegung in Peptide mit mindestens zwei Methoden, die das Protein unterschiedlich spalten, durchgeführt werden. Dann kann man die Reihenfolge der Peptide im Protein nach dem Prinzip der überlappenden Fragmente bestimmen.
Beispiel:
-   Durch Abbau mit Trypsin erhält man unter anderem die Fragmente:
Ala - Ala - Trp - Gly - Lys und Thr - Asn - Val - Lys
-   Durch Abbau mit Chymotrypsin erhalt man neben anderen das Fragment:
Val - Lys - Ala - Ala - Trp - Gly - Lys
-   Letzteres überlappt mit den beiden tryptischen Fragmenten und macht so deren Anordnung deutlich:
Thr - Asn - Val - Lys - Ala - Ala - Trp - Gly - Lys
Aufgabe
Nehmen Sie an, die Bruchstücke in der folgenden Tabelle seien bei drei unterschiedlich verlaufenden Spaltungen desselben Proteins entstanden:
	Gly - Ser

	Val-Cys


	Val-Glu

	Ala - Leu - Tyr


	Glu-Ala

	-Leu

	Gly -Ser -His


	His - Leu

	-Val

	Leu - Val - Cys


	Leu - Val

	-Glu

	Ala - Leu - Tyr - Leu


	Gly - Ser

	- His - Leu

	Tyr -Leu -Val -Cys



Schneiden Sie 12 Papierstreifen aus und beschriften Sie diese mit den Aminosäuresequenzen der jeweiligen Fragmente. Versuchen Sie die Aminosäuresequenzen des ursprünglichen Polypeptids durch passendes Kombinieren der Papierstreifen herauszufinden.
