I dag ved vi meget om proteiner. Vi ved hvad de bestar af, hvordan
de er opbygget, hvordan de dannes og meget andet. Men engang
var proteiner hvide pletter pa landkortet. Engang var det naesten
umuligt at tro pa, at der fandtes sa store molekyler, engang vidste
man taet pa ingenting om proteiner. Engang begyndte man at tage
de ferste skridt frem mod det, der i dag star i enhver laerebog.

Langt de fleste naturvidenskabelige opda-
gelser er ret beskedne. Nar vi pd Structural
Biofogy and NMR Laboratory ger en opda-
gelse og slet ikke kan f& armene ned, vil de
Aeste uden for murene nok mene, at der er
lale om meget nerdede sméting. Og sadan
er det ikke kun hos os. Man kravier relativi
adstadigt fremad, men hver ny opdagelsc
ndrer vores erkendelse al verden en lillc
smule. Der findes naturligvis sjeldne - men
fascincrende - eksempler pd opdapelser, der
nzsten fra den ene dag til den anden har ud-
gjorl enorme crkendelsesspring. Jagten pé
forstielsen af proteinernes natur har veret
lang - over 150 &r. Det interessantc ved at
sc pé sidan et forlab er, al det aldrig slutter.
V1 or stadig pd vej. Og kommer aldrig 1 mal.
Det er méske det smukkeste ved naturviden-
skabens forta:lling: Den er nendelig.
Pladshegreensninger dikterer, at jeg kun
ganske kort her berprer de mest centrale be-
sivenheder 1 proteinforskningens historie,
Jeg har dog valgt at setle sarlig fokus pé
nogle af de danske pionerer, samt mit eget
eksportiseomrade, rentgenkrystallografien,
Hyvis man skal have sit kendskab til pro-
teiner pudset ldt af, kan det ske i [akiabok-

sen s. 14,
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MPOTEIQZ - AF BASAL VIGTIGHED

Pen svenske kemiker Jons [ acop Berzelius
{1779-1848) opfundi ordet “protein’ fra det
grske mpoTalog, som betyder nogel i ret-
ning al af basal vigtighed. Ordet optrader
for ferste gang i ct brev [ra Berzclius (il
den hollandske kemiker (rerardus Johannes
Mulder, i livilket Berzelius foreslar ordet til
al deekke over demme klasse af stolTer. Mul-
der er den ferste til at benytte termen i en
videnskabelig publikation dateret 30. juli
1838,

P4 Berzeling” og Mulders tid var det mu-
ligt at foretage en analyse af, hvilke grund-
stoffer ct givent materialc bestod af og ikke
mindst 1 hvilke meengder, en metodc man
kalder sumformelanalyse. P4 bapgrund af
sumlormelanalyser argumenterede Mulder
for tre centrale hypoieser, som dengang var
revolutionerende. For det ferstc argumen-

tercde han for, at 1} hvad der tidligere var

kaldt albumin, fibrin og gelatin i virkelig-
heden var samme molckyte, 2 al detle mo-
lekyle blev damnet i planter og viderelort
intakt til planiewedere og rovdyr, og 3) at
proteinmolckylet var enormt, langt storre
end noget man cndnu havde set og han ud-
regnede dets kemiske vaept Uil al veere et helt
multiplum al, hvad der svarer til 8600 g/
mol.

Den farste hypotese - at dissc forskellige
siofTer alle var lavel af proteinmolekyler,
var i og for sig korrekl. Man kendte ikke til
aminosyrer, men ud fra swnformelanalyse
var den god nok. Protciner bestdr stort set
af det samme - med samme forhold mel-
lem grundstofferne H, C, Nog O. S og I’
kan varierc, hvilkel Mulder ogsé fandt frem
til. QOgsa det med, at prolein er et esscoticlt
fodeemne for bade rovdyr og plantexdere,
var korrekt. At der skulle findes en protel-
nenhed pa 8600 g/mol som, sammen med
S og P, udgjorde proteincrs grundelement
var derimod forkert. Men alenc det at postu-
lere lilstedevarelsen al et molekyle med s4
enorm molvagt, har veerel sierkt kontrover-

siclt.

MAKROMOLEKYLER VS KOLLOIDER

Det var svaerl for samtiden at accepiere
eksistensen af s4 kolossale molckyler, og
mens protcinkemi blev en etableret gren al
naturvidenskaben, var der en hidsig debal
om proteinernes fysiske natur. Nogle mente
de miitie vere cnorme aggeregater af langt
sdkaldte

kolloider. Kontroversen dode efller sigende

mindre [undamentale enheder,



Model af insulin. Insulin er et hormon, der bliver dannet i bugspytkirtlen. Insulin far celler i lever, muskler og fedtvaay til at optage glukese fra blodet
og optagre det som glukogen i lever og muskler. Menneske-insutin bestar af 51 aminosyrer. Insulins struktur varierer lidt mellem forskellige dyrearter.
Indenfor hvirveldyr er insulins aminosyresekvens utrolig ens. Ko-insulin har kun tre aminosyrer der er forskellige fra menneskers og grise adskiller sig
kun ved en. Selv insulin fra nogle fisk er ens nok til at det kan virke i mennesker. Insulin oplagres i kroppen i form af en hexamer - en enhed af seks
insutinmolekyler, mens den aktive form er en monomer, | modellen ses hexameren.
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Hvis verden

skal geres mere

end den er. skal

kompliceret

der veere en virkelig god grund.

[arst ud emkring 1930, hvor de sidste kol-
loid-tilhengere gav op. Det kan godt undre,
at det log 54 lang tid. Man havde nemlig al-
lerede nogle kraftige indikationer af, at der
var tale om molekyler.

Peptidbindingens natur blev olTentlig-
giort i 1902 af to af verdens starste kemi-
kere 1 deres tid, Franz Hoffmeister og Fmil
Fischer. De fremlagde uafhaengigt og tilsy-
ncladende ved et tilfa]de deres arbejde ved
et mede 1 Gesellschaft detscher Naturfor-
scher und Arzte, pi samme dag. Man havde
opsd krystalliseret protein, hvilket burde
wlelukke idéen om kollpidstadicr. Men det
fusirerer fint, hivor sveert det er at etablere
radikalt nye idéer i naturvidenskabelig sam-
menh&ng, Hvilket af og iil kan virke noget
tykhovedet, Men faktisk afspejler det en
fundamental styrke ved den naturvidenska-
belige metede, nemlig den, at hvis vorden
skal gores mere kompliceret end den er, skal
der vaere en virkelig god grund. Det filire-
rer de mest outrerede hypoleser fra - ogsa
selvom de kan virke forfarende.

Et af de sieder man tog et vigtigt skridi
mod afvisningen af kolloidhypotesen var pd
Carlsherg Laboratoriet, hvor to at dc helt
store helte i dansk naturvidenskab netop var
begyndt at arbejde sammen, nemlig profes-
sor 8. P. L. Sarenscn og dennes assistent
Kai Ulrich Linderstrem-Lang, Sidsinavnte
skulle siden overlage S. P. L. Sarensens pro-
fessorstilling og udmaerke sig i den pverste
internationale elite inden for proteinstruk-
turforskning.

Serensen og Lindersirom-Lang udvik-
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lede en metode til molekylvagtsbestem-
melsc, som var bascret pd osmose. Horved
kunne de bestemme wggehvideproteinet
ovalbumins starrelse.

Linderstrem-Lang var meget interesseret
i termodynamik, som var en ret ny disciplin
- og han var en dygtig leoretiker. Der fin-
des en termodynamisk lovmzassighed som
kaldes Gibbs [aseregel. Jog forestiller mig,
al det nok har vieret Linderstrgm-Lang, der
fandl pa ar teste om Gibbs faseregel holdt
for ovalbumin. Det inleressantc o nemlig,
at det vil den gere for et molekyle - men
ikke for et kolloid. Og fusereglen holdt.

I midten al 1920°erne oplandt svenske-
ren Thecdor Svedberg en metode, hvormed
man ved ekstromt hurtig centrifugering kan
generere 84 hej tyngdeacceleration (g-kraft)
at man kan adskille makromolekyler ud fra
deres stgrrelse. Store partikler sedimente-
rer hurtigere 1 en viskes vaeske end sma.
Han pévistc med det samme, at en oples-
ning af hemoglobin indeholdcr molekyler,
der alle har samme vagt, nemlig 66,800 g/
mol. Tlvilket er priecis [ire gange den, ud
fra sumformlen udregnede minimalvagt
pi 16.700 gfmol! Hemaoglobin matte altsa
viere en ferramer, det vil sige indeholde firc
komponenter, der ikke cr bundet til hinan-
den med kovalente (kemiske) bindinger
men sammenholdi af Van der Waalske og
elcktrosiatiske kraefter.

Miske ved du fra lerebagermne, at riboso-
met, den gigantiske, molekyleere maskine,
der laver protein 1 cellerme, bestdr af en stor
del, der kaldes 508 og en mindre del, 308,

S'ct er en enhed opkaldt efier T. Svedberg
og cr enheden for sedimentationskoefficien-

ten.

AMINOSYRER OG LADNINGER

Vi ved i dag, ar proteinmolekyler er opbyg-
get af aminosyrer. Ft enkell protein bestar
af en keede al aminosyrer som perler pd en
snor. Der findes 20 forskellige abmindelige
aminosyrer og rekkefolgen at’ dem er be-
stemmende for proleinets globulare struk-
tur, Denne regel, én sekvens, én struktur
kaldcs Aniinsens centrale dogme.

Man havde ikke nogen idé om, hvordan
aminosyrckeeden sd ud, altsd hvilken form
proteinmolckyler antog. Men Kai Ulrich
Linderstrem-Lang var begavet med ¢n in-
mitiv forstielse af proteinernes natur. Han
forstod blandt ander, at proteinernes ladnin-
ger var fordelt pd overfladen al’ proteinet.
Han etablerede hypotesen om, at ved pro-
teinets isoclcktriske punkt, alisd der hver
pH vaerdien i oplesningen gor, at det oploste
molekyle ikke har nogen [ormel ladning,
kan det saglens vare at proteinel har masscr
af ladninger. Der er barc lige mange positive
og negative al slagsen,

S. P. L. Serensen er ophav til pll-be-
orebet og mé twnkes at veere den farende
mesier udi eksperimentel pH-analyse i hans
tid,

Johannes N. Brensted (1879-1947) som
var professor pA Kebenhavns Universitet
pd samme iid, som Linderstram-Lang var
professor ved Carlsberg Laboratoriet, intro-

ducerede cn syre-base teori, samtidig med



@verst aminosyren arginin og nederst aminoesyren phenylalanin. De forskellige aminosyrer har forskelli-
ge kemiske egenskaber, og det er disse kemiske egenskaber og raskkefolgen af aminosyrerne, der afgar
proteinets tredimensionale struktur. For hver sekvens af aminosyrer er der kun én mulig struktur,

englenderen Thomas Lowry. Den kaldes
Bremsted-Lowry-ieorien og benyttes sta-
dig. Del er den, der blandt andet definerer
en syre s0m en prolondonor og en base som
cn protonacceptor, S del har vaerel 1 dette
milje Linderstrom-Lang arbejdede med at
forstd indftydcelsen af salte og pil pd protein
i oplesning. Han arbejdede moed proteoly-
tiske enzvmer (proteiner, der katalyserer
spaltningen af peptidbindinger) og deres
fysisk-kemiske egenskaber og udviklede en

riekke mepel lalsomme forsegsopstillinger

i

som muliggjorde milinger pd ekstremt sma
meengder protein ved hjelp af en gradient-
metode. Opstillingen var centreret om en
haj sejle med en blanding af petroleum og
bromobenzen med en vaegifylde pi 1,10 g/L
for oven og 0,99 g/L for neden. Dette ap-
parat kunne male en oplesnings massefylde
mcd fire betvdende cifre. Derme lype eks-
perimenter skulle smtte Lindersiram-Lang
pa det naturvidenskabclige stjernekorl [or
altid. Men farst skal vi sc pd ct par opda-

aelser, der ledte op til hans pracscntation af

sin proteinmodel pa Stanford Universiletel i
1951.

GLIMT AF PROTEINERS STRUKTUR

Proteiners struktur 1 oplgshing var et emne,
der kastede ret vilde teorier af sig. Del sker
jo gerne, nar man famler i merke, Ofte bli-
ver de fejlslagne teoricr gjort til grin mens
de, der fremlagde teorier, der ligger op ad
vores oplatielse idag, fir praedikatet geniale
visioner, Jeg synes ikke, man skal stille det
sidan op. Fn teori er altid en inspiration,
hvad enten den senerc viser sig korrekt ¢l-
ler gj. Teorier er det momentum, som den
erkendelsesmassige udvikling lever afl

Jeu synes dog, jeg lige vil nevne den be-
mavkelsesverdige kinesiske [orsker Hsien
Wu, der allerede i 1931 offentliggjorde tan-
ker om proteiners struktur, der ligger i trad
med det mutidige syn pd sagen. Hans kor-
rekle lese var, at proteiner bestir af en lang
kaede af aminosyrer, der er Toldet op pa en
bestemt made, hvorved proleinet er akiivl i
biologisk forstand. Denaturering er et resul-
tat af udfoldning af kacden.

Det var en enorm landvinding da Linus
Pauling introducerede hydrogenbindingen
til proteinkemien 1 1930 erne. For at under-
soge, hvilke atomare under-strukiurer der
findcs i proteiner, gik Linus Pauling og kry-
stallograten Robert P Corey igang med al
underserge strukturen af molckyler, der be-
stod af en, to eller tre aminosyrerester, altsé
aminosyrer bundet sammen af peptidbin-
dinger. Ei detektivarbejde, der ferte frem 11l

nogle imponerende forudsigelser, der skulle
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Kreatin er det protein, der udesr hovedbestand-
delen af har, Mennesket har 16 forskellige gener
for kreatin. Nogle af kreatintyperne er opbyg-
get af flere t-helixer, der snor sig om hinanden.
Denne struktur kaldes cofled-coil og er meget
udbredt i naturen.

vise sig at holde stik.

En af pionecreme inden lor generering
og lolkning af rentgenspredning [ra prote-
infibre al uld og silke or William Astbury
(1898 -1961) som startede som  student
hos krystalkigraﬁens fader, William Ilenry
Bragg. Astbury opdagede, at ndr man strack-
ker uldfibre skifter rentgensiralesprednings-
mensterel karakter. Astbury kaldie grund-
tilstanden a-keratin og den strakte Lilstand
B-keratin, u-Keratin havde cn 5,J5 A (en
Angstram cr 10-10 m = en ti milliardende-
del meter} afstand mellem genlagne struktu-
reri Niberretningen, menys B-Keratin viste sig
at have en kendetegnende afstand pi 3,4 Ad
fiberretningen samt en pa 4.3 A vinkelret pa.
Den vinkelrette alsiand blev korrckt tofket
som afstanden mellem proteinkaeder. Idag
ved vi, at 3,4 A or afstunden mellem amino-
syremne i det vi kalder p-streng-struklurer og
5,15 A er den lzngde cn hel omgang (360
grader) tilbagelzgger i en o-helix.

Faktisk fandies der en interessant di-
skrepans mellem Astburys [emavnte o- og
f-liberdiffrakionsmenstre, nemlig en 5,1
A afstand i @ keratin som, ifalee Paulings
model, burde v2re 5.4 A, Max Perutz fandt
arsagen Ul de forskellige afstande ved at
postulere coiled-coil modellen, 1 hvilken to
g-helix’er snor sig omkring hinanden og la-
der hydrofobe sidekasder [ra 1o nabospiraler
dykke ind mellem hinanden, lidt ligesom en
iynlds. Strukmuren er siden belevel pdvist og
er meget adbredt i naturen - shlodes ogsd 1

keratin. Perutz havde ramt helt rigtigr,



LINDERSTR@M-LANGS GENISTREG
Linderstram-Lang vidste, at proteiner inde-
hoider protoniserede grupper, og at sidanne
grupper udveksler med protoner tra oples-
ningen. Nogle grupper udveksler hurtigl,
mens det gir veesentligt langsommere for
andre grupper. De hurtigt udvekslende kan
man finde pa visse aminosyresidckader
mens de langsomme findes Tangs proteinets
“rygrad”, 1 peptidbindingeme. Protoner ud-
veksles med protoner i oplasningen, hvis
de cor 1 kontakt med oplesningen. Hvis en
proton er fikseret i en hydrogenbinding cl-
ler begravet i proteinetls indre keme, vil ud-
vekslingen gi meget langsom,

Linderstrom-l.angs genistreg var, at han
wdnyttede udvekslingen af protoner Ul at
f intormation om proteinets strukiur. 17an
kunne, med sit superfelsomme apparatur,
male masseforskellen pd proteinmolckylet
hvis det udvekslede tunge hydrogenioner
(deuwteronery med lette. Malte han pd del
det fuldt foldede, akiive protein s han en
hurtig udvcksling, svarende til at alle de la-
dedc aminosyresidekader vender ud mod
den omgivende vandige vieske. 11vis han si
udsatte proteinel [or [ysiske pdvirkninger,
der delvist denalurerede det, sd han en ny,
langsommere udveksling, svarende til en
eksponering af dele af proteinets keime. Og
nér proteinet cr helt denatureret, kunne han
observere den endnu langsommere udveks-
ling fra peptidbindingerne i rygraden, netop
de protonet, der indgdr i Pauling, Corey og
Peritz’ - og P-strukiurer.

Protonudvekslingsprincippet  lagde i

avrigt en vigtig grund for strukturunderse-
gelser ved telinikken kernemagnetisk resso-
nans (nuclear magnetic ressonance, NMR),
som siden har [Gel fundamenial betydning
for beregninger al proteiners struktur og dy-
namiske cgenskaber 1 oplasning.

Pi baggrund af viden om proteinets ke-
miske sammens@ining og protonudveks-
lingshastigheder kunne Linderstrom-Liang
pa en konlerence pd Stanford Universitetet |
1951 [remsette den hypotesc, at proteincrs
struktur kunne opdeles i primear, sekundeer,
tertiacr og kvaternaer strulcur. Det er termer,
strukturproteinkemikere bruger hver dag.
Den primzere strukiur udgeres al aminosyre-
sekvensen, den sekundere struktur udgercs
{primart} af a-helix og B-strengsegmenter,
den tertizre struktur cr den made sekunder-
strukturelementerne er pakket sammen pé 1
proteinet. Kvaternzrstrukiuren relerever til,
at el prolein kan vare sammensal af flere
underenheder. Hemoglobin er for cksempel
en teframer - fire molekyler samict 1 en en-

hed.

PROTEINKRYSTALLOGRAFIENS FGDSEL
Som neval havde man protemmkrysialler
allerede 1 1800-taliel. Man antager, at de
forste krystaller var hiemoglobinkrystaller
fra regnormeblod, krystaller, der dannedes
spontant 1 cn blodpreve under mikroskop.
Tredive ar efter, i 1871, publicerede Wil-
helm Prever hemoglobinkrysialler fra 50
arter; 1 1908 publicerede amerikanerme Rei-
chert og Brown hemoglobinkrysialler fra

over 100 arter og kumme vise, at krystaller

fra forskellige arter var forskellige, hvilkel
pegede pd, at deres molekylare bygeesien
ogsd var forskellige.

At disse laystaller kunme bruges til at £
mformation om den atomare struktur at’ de-
res bestanddele, var der ingen der vidste, og
ingen havde tankt tanken. Rontgenstrileme
biev opdaget af Wilkielm Conrad Romigen
1 1895 og Max von Laue visle. at det var
belger, der kunne undergd interforens § cn
krystal. Dret lakium, al krystallers spredning
al monokromalisk Rentgenstraling kan af-
slare krystallens molckylere strukur ved
tredimensional Fouriersyntese blev etab-
leret at William Henry Bragg og hany sen
William Lawrence Bragp. Det fik de Nobel-
prisen for 1 1915, Kun 42 ar scnere kunne
o al W. Lawrence Braggs studerende, Sir
John Kendrew og Max Penitz, oflentliggare
den farsic tredimensionale tertiere struktur
af ct protein.

Det var resuftalet al et ufaticligt stvkke
eksperimeniell  og matematisk  arbejde.
Romigenkildeme var svage, filmene mdile
fremkaldes i handen, de msindevis al plet-
ter, der udgjorde diffraklionsmensteret
skulle analyseres, deres inlensitet bestem-
mes og de skulle underkastes ct hav at
beregninger. Bl er at forctage cn tredimen-
sionel Fouriersyntese 1 hinden, som er et
megel omfattende stykke arbejde. De skulle
ogsd lige losc ot fundamentalt problem i
Rontgenkrystallografien, nemlig fascpro-
blemet. Og det kun ved brug af regnestok
og primitive regnemaskiner. Vi skylder alle

Perutz og Kendrew den swrste respekt for
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PROTEINER OG DERES STRUKTUR

Vi kender udmarket protciner fra kosten,
og de [leste ved at nogle todeemner inde-
holder mere protein end andre. Men de-
res udscende og komiske struktur cr mere
akendt land lor de fleste.

Et protcin er et stort molekyle. Hvert
protein bestdr af en masse andre moleky-
ler - aminosyrer, der er bundel Uil hinan-
den med kemiske bindinger. Disse bin-
dinger kaldes peptidbindninger.

De mindste proteiner bestir at om-
kring 50 aminosyrer, men mange inde-
holder wsindvis.

Raekkefmlgen afl aminosyrer bestem-
mes al genernc, og proteineme “bygges”
af ribosomerne. Rakkefalgen af amino-
syrer betyder alt for proteinets udscende.

Alkoholdehydrogenase er et proteln,
der nedbryder alkohol. Ft prolein der
katalyserer cn proces, kalder man et en-
zym. Alkecholdehydrogenase findes i haj
koncentration 1 leveren og 1 mavevieg-
gen. Det nedbryder den giftige alkohol til
andre stoffer - som giver mnmermand.
Mennesket har mindst scks [orskellige
slags alkoholdehydrogenascr. Fnzymets
aktivitel variercr med ken, alder og etni-
citet.

Mange proteiner har underenhedcr
som kan vwere ens eller lorskellige. Ako-
holdehydrogenase bestdr af 1o ens ami-
nosyrekaeder, der er bundet til hinanden.
Delie kalder man proteincts kvatemnzre
strukiur. Man taler om proteinets pri-
mare, sekundzaere, tertizre og kvaterngre

struktur,

1llustrationerne her i faktaboksen er lavet
al Johan G. Olsen, og kan hentes pd vores
hjemmeside, hvis man ensker al benylle

dem 1 undervisningen. ®

Den primaere strukiur af alkoholdehydrogenase er reckkefelgen af de 374 aminoasyrer.

SER THR ALA GLY 7S VAL ILF 15 OV LYS AbA ALA Vau LEY TRP GLU VAL 5Y5 iYS PRO PHE SER IE
GLE ASP VAL GLU VAL ALA FRO PRO VS A3 VAL ARG LE Lrs mET VAL ALA VAL GLY 1LE O
ARG THR ASP ASP RIS VAL VAL SER GLY ; iy HES GLAT ALA
2ia GEY LD AL GLU SER VAL GIY GLU £ FRD LR
FHR PROOLN CrS OLY LS 05 ARG WA S £
ASP LEU GUY ASN PROARG GLY THR LEU GF
ILE HIS HI5 PH
HLE ASP ALs ALa SER FRO
AL VAL ASM VAL ALA LXS VAL
SER ALA VAL ME
PHE ALA LYS ALA LYS GLU LEL GLY ALA THR Giir Cvs 1 b
SEU WAL LEL LYS OLU MET THR ASP GLY GLY ¥aL ASP Prill SER PHE O
THR MET RET ALA SER LEY LELT €Y CYS HIS OLU ALA CYS GEY THR SER wal il val
PRIT ALA SER SLM ASH LEU SER ILE Abpt PRO MET LU H TRE ¢
VAL TYR GLY GLY PHE LYS SER Y58 GU LE RO D fai ALA ASP PEIE MET ALA Y5 LYE PHE
SER LEL AS5 ALA LEU ILE THR Hi5 Wk LEd PRO PRE GL 5OLE AW GLU Guv PHE ASP LEU LEU HiS
$ER GEY LY SER ILE Of3 THR VAL 128 THR 2HE

dh 1YS ASN PRO GL
P GLY THR ART ARG FRE

AL N H
AR TYR LS LYE FRS
ILE GLY ARG LE4 A5P
P WAL PRT
G ALe

Den sekundzsre struktur er den made proteinet folder sig i alpha-helixer (turkis) og beta-
strenge (red). Den tertizre struktur er den méde, den enkelte proteinkede er foldet pa.
alkaholdehydrogensase indeholder zink, der her er vist som gra kugler, og der er ogsa bundet et
molekyle NAD (bla) fast pa proteinet.

Den kvaternaere struktur af alkoholdehydrogenase er en dimer - proteinet bestar af
to ens proteinkaeder, der er bundet til hinanden. Den anden kade er vist i limegren.

A
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deres bedrifl.
Proteinet de arbegjdede med, var myo-
globin fra, passende nok for denne artikel,
kaskclothvalen. Myoglobin cr et iltirans-
portprotein ligesom hazmoglobin, men den
kvaternzere strukiur af myoglobin er en mo-
nomer, mens heemoglobin er en wetramer, Bn
tetramer ville, pd grund al sterrelsen, have
vieret endnu mere wmulig at have med at
garc, si de valgte lillehroderen. Strukturen
som Perutz og Kendrew kunne prasentere,
er med nutidens ajne ikke sarlig informatiy,
hvad anglr biokemisk interessanle molcky-
lwere detabjer. Det lignede mest af alt cn me-
dister pa pinde. Men dette var forsie gang
verden sé ot proteinmolekyle. Indtil da hav-
de man, lige fra Berzelins og Mulder, [am-
let sig frem og ganske langsomt trukket in-
formation ud af disse underlige, gigantiske
molekyler, Og strukturen er korrekt, omend
ikke sé detaljeret. Allerede fire ar efter of-
fentligger Kendrew myoglobinstrukturen i
atomar oplasning, hvilket endnu engang har
veeret et meget, meget omiatiende arbejde.
Siden 1681

struklurer al protein- og nukleinsyremole-

er alle tre-dimensionale

kyler samlet i en offentligt tilgangelig da-
tabasc kaldet The Protein Data Bank, I'DB.
Den indcholder smé 80.000  struklurer,
Rentgenstrukturerne er altdominerende.

Vi har lart ufattelig megel om protei-
nerne ud fta de strukturelle, lermodynami-
ske op generelt lysisk-kemiske redskaber,
videnskabsfolk har videregivet gennem 150
ar. Vi har forstaer katalytiske processer, pro-

tein-protein og protein-ligand vekselvirk-

ninger, hormon-receptor genkendelse, vi
har lavet medicin og udviklet nye materialer
og industrielle katalysalorer pé baggrund al
viden om proleinemes stricktur.

Men de mange krystalstrukturer har ogsé
haft cn uventet bagside. Vi har lart at tanke
“still-billeder”. V1 har nok udvik-
let en “Lego-klods-kemi” indstilling til at

1 dissc

forsld proteinernes funktion, hvad end der
er lale om kalalyse eller specifik binding,
Men med nye opdagelser og‘nyc analyti-
ske metoder, star det art, at ¢t langt mere
dvnamisk billede at proteinmolekylerne er

nedvendigt. Og med denne erkendelse, er

proteinforskningen inden lor de sidstc fa ar

gdel over i endnu en ny Fase, @
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« Nem at betiene

Der er fige kemmet fem i de smd klasser
nye RED enheder, og der
ev endnu flere pa vej - se R
mere pd linaa.dk eller * Prishillig

* Real Easy Data

SAMLING RED

Fordefene er hla.:
* Kan ogsd benyttes
= Stabil og noejagtig

» Solid udformning

Really= == Data Colloctars
pa den nemmeste made...

d

Ring pd 8680:2666 for at
bestifle en demonstration.
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