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Warum sprechen wir tber Essen?

Bilder: MinuteEarth



Proteine sind omniprasent in unserem Alltag

. Hamoglobin
Insulin

Keratin Antikorper

Kollagen = Wachstumshormon

CRISPR/Cas Enzyme
Melanin



Proteine sind die Blockbuster der modernen Medizin
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Proteine sind an der Front der Forschung
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1. Die molekularen Maschinen des Lebens

2. Biotechnologie: Proteine als Stars in Medizin, Chemie & Co.

3. Aktuelle Proteinforschung und ihr Zukunftspotenzial
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Proteine

. Molekulare Maschinen; Arbeitstiere des Lebens

. Stemmen praktisch jede Aufgabe in biologischen Systemen
. Und das in samtlichen Lebewesen

. Aber: So klein, dass man sie selbst mit einem (Licht-)Mikroskop nicht sehen
kann! (typische GrolRe: 5 nM)

. Wenn wir sie so vergrofern wirden, dass wir sie sehen kdnnten, sahen wir
einzelne Atome!

. Viele Ahnlichkeiten zu “Markomaschinen”:
Teile passen zusammen, wechselwirken, bewegen sich, ahnliche Aufgaben...



Struktur und Stabilitat (Kollagen)




Transport (Hamoglobin)

Normal red blood cells

Normal
red bloog 7S
A cell (RBC) / 4
. s .;.,/

<

RN

RBCs flow freely
within blood vessel

Bilder: Wikimedia Commons (li.), David Goodsell/PDB-101 (o., re.)



Speicher (Ferritin)

Bilder: David Goodsell/PDB-101

11



Verteidigung (Antikorper)
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Verteidigung (Antikorper)

PROTEIN

5 PDB-101

PDB-101 (https://youtu.be/wvTv8TgWC48?si=o 20IM17FNQIFZEf; 4:25 bis 4:38)
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https://youtu.be/wvTv8TqWC48?si=o_2OIM17FNOiFZEf

Signale (Insulin)

PROTEIN

5 PDB-101

PDB-101 (https://youtu.be/wvTv8TgWC48?si=o 20IM17FNQIFZEf; 4:41 bis 5:00)
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https://youtu.be/wvTv8TqWC48?si=o_2OIM17FNOiFZEf

Energieumwandlung & Carbon Capture (Photosystem & RuBisCo)

Bilder: David Goodsell/PDB-101 ' 15



Stoffabbau (Amylase)

PROTEIN

5 PDB-101

PDB-101 (https://youtu.be/wvTv8TgWC48?si=o 20IM17FNQIFZEf; 5:05 bis 5:12)
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https://youtu.be/wvTv8TqWC48?si=o_2OIM17FNOiFZEf

Stoffaufbau (ATP synthase)

ATP
synthase

=

) PO,

MinuteEarth (https://youtu.be/DdNv8VtXjRg?si=eCbXKbIDh159eDt6)
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Transport (Calcium-Pumpe)

PROTEIN

5 PDB-101

PDB-101 (https://youtu.be/wvTv8TgWC48?si=o 20IM17FNQIFZEf; 5:19 bis 5:35)
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https://youtu.be/wvTv8TqWC48?si=o_2OIM17FNOiFZEf

Infrastruktur (Mikrotubuli und Kinesin)

John Liebler (https://youtu.be/ilgdFvit49Y?si=x2ST99k2SRr3E9Ty)


https://youtu.be/ilgdFvit49Y?si=x2ST99k2SRr3E9Ty

Motilitat (Flagellarkomplex) \/& /\‘ —

Singh et al., 2024 (https:


https://youtu.be/MsPPyNWhqPo?si=eFzXs2yh2WAsJo0i

Proteinfunktionen

e  Struktur
*  Transport und Speicher

e  Stoffauf- und -abbau (Enzyme)
 \Verteidigung

* Energieumwandlung
Signalfunktion
e  Wahrnehmung
*  Motorik

Bilder: David Goodsell/PDB-101
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Vom Bauplan zum Protein: Der genetische Code

DNA replication
DNA —DNA

DNA . ] IT' | I.

Transcription
DNA — RNA
Translation
RNA —Protein

- @ @O 00




Aminosauren: Die 20 Bausteine aller Proteine
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Vom Bauplan zum Protein: Der genetische Code

DNA replication
DNA —DNA

DNA . ] IT' | I.

Transcription
DNA — RNA
Translation
RNA —Protein

- @ @O 00




Vom Bauplan zum Protein: Proteinfaltung

C. Fennell (https://youtu.be/YANAso8Jxrk?si=dtY99JP26Q5hQz21)



https://youtu.be/YANAso8Jxrk?si=dtY99JP26Q5hQz21

Vom Bauplan zum Protein

DNA replication
DNA — DNA

-.1 -
‘I.

- O\
/ )¢ f

Transcription
DNA— RNA

RNA I I I I II II

Translation
RNA —Protein

- @@ OO0

Laura Olivares Boldu/Wellcome Connecting Science

beta sheet

Secondary structure
regular sub-structures

Quaternary structure
complex of protein molecules

Primary structure
amino acid sequence

\

hemoglobin

Tertiary structure
\ three-dimensional structure

Wikimedia Commons
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Zusammenfassung

Molekulare Tausendsassas:

Struktur

Transport und Speicher
Stoffauf- und -abbau (Enzyme)

Verteidigung

Energieumwandlung

Signalfunktion
Wahrnehmung
Motorik

Bilder: David Goodsell/PDB-101




Primary structure

Zu Sa m me nfa SSu ng amino acid sequence
DNA replication
1 Mo

DNA

, ' I  DNA-Sequenz bestimmt Aminosaurefolge

)' * Aminosduren haben verschiedene Eigenschaften
* Aminosdauren wechselwirken

* Wechselwirkungen fiihren zu Faltung

e 3D-Struktur bestimmt Proteinfunktion

RNA I
* Aminosaduresequenz bestimmt Proteinfunktion

* DNA-Sequenz bestimmt Proteinfunktion

l T loerm

_ Tertiary structure
, three-dimensional structure

Quaternary structure
complex of protein molecules



2. Biotechnologie: Proteine als Stars in Medizin, Chemie & Co.

32



Recap Teil 1

DNA replication
DNA — DNA

-

DNA . I

WA

Transcription
DNA— RNA

RNA I I I I II II

Translation
RNA —Protein

- @@ OO0

Laura Olivares Boldu/Wellcome Connecting Science

Primary structure
amino acid sequence

beta sheet {

Secondary structure
regular sub-structures

hemoglobin

Tertiary structure
.\ three-dimensional structure

Wikimedia Commons
Quaternary structure 33

complex of protein molecules



Recap Teil 1

Molekulare Tausendsassas:

Struktur

Transport und Speicher
Stoffauf- und -abbau (Enzyme)

Verteidigung

Energieumwandlung

Signalfunktion
Wahrnehmung
Motorik

Bilder: David Goodsell/PDB-101




Biotechnologie

Technische Nutzung/Nutzbarmachung biologischer Prozesse

35



Recap Teil 1

MinuteEarth (https://youtu.be/DdNv8VtXjRg?si=eCbXKbIDh159eDt6; 1:25 bis 2:19)
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https://youtu.be/DdNv8VtXjRg?si=eCbXKblDh159eDt6

Primary structure
amino acid sequence

Recap Teil 1

DNA replication
DNA — DNA

'1 Mo |

h
DNA / ' .

d * _ Aminosduren haben verschiedene [Eigenschaften

DNA-Sequenz bestimmt Aminosaurefolge

 Aminosauren wechselwirken
* |Wechselwirkungen fuhren zu Faltung

e 3D-Struktur bestimmt Proteinfunktion

RNA I I
°

Aminosauresequenz bestimmt Proteinfunktion

DNA-Sequenz bestimmt Proteinfunktion

l T loerm

Laura Olivares Boldu/Wellcome Connecting Science

I~ P13 protein

Tertiary structure
\ )| three-dimensional structure

Wikimedia Commons

Quaternary structure
complex of protein molecules



Verschiedene Darstellungsformen von Proteinstrukturen

38



Biotechnologie

Technische Nutzung/Nutzbarmachung biologischer Prozesse

,Urzeitliche” Biotechnologie:

Bilder: Wikimedia Commons
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Wiederholung: Insulin

PROTEIN

5 PDB-101

PDB-101 (https://youtu.be/wvTv8TgWC48?si=o 20IM17FNQIFZEf; 4:41 bis 5:00)

40


https://youtu.be/wvTv8TqWC48?si=o_2OIM17FNOiFZEf

Diabetes

. (funktioneller) Insulinmangel = Diabetes
. ~ 500 Mio Patienten; stark steigend > Therapie: Insulin
. Insulin urspriinglich aus Schwein und Rind isoliert (70 p.p.a.)

alanine threonine

pig insulin human insulin

— Unzureichende Verfugbarkeit
— Infektionsrisiko (insb. BSE)
— Immunreaktionen

41



Biotechnologische Insulinproduktion

. Seit 1982 Produktion menschlichen Insulins in E. coli

. Seit 1996: Varianten mit optimiertem Wirkprofil

— Insulin aspart: Monomer beglinstigt (B: P28D)
- beschleunigte Wirkung

— Insulin degludec: KW-Briicken zwischen Hexameren
- verlangsamte Wirkung

42




Protein Engineering

Gezielte Veranderung (oder Gestaltung) von Proteinen
zur Verbesserung ihrer Eigenschaften bzw. zum
Generieren neuer Eigenschaften

Rationales Engineering:

- Start mit naturlichem Protein
- Wissen um Struktur genutzt
- Gezielte Veranderungen eingefligt

43



Rationales Engineering




Rationales Engineering
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Protein Engineering

Gezielte Veranderung (oder Gestaltung) von Proteinen
zur Verbesserung ihrer Eigenschaften bzw. zum
Generieren neuer Eigenschaften

Rationales Engineering:

- Start mit naturlichem Protein
- Wissen um Struktur genutzt
- Gezielte Veranderungen eingefligt

47



... aber die grolSen Wunder der Natur sind nicht durch rationale
Veranderungen entstanden...

...sondern durch Evolution:

« Zufallige Mutationen

« Unterschiedliche Fitness

« Unterschiedlicher Erfolg in
der Fortpflanzung

- Survival of the fittest

Vegetarian Medium
o Large Finch

48



Gerichtete Evolution

Natural Gene diversification MUTATION
Gene Library
I |
Improved cxpresson
Gene
@
®
Selected Gene Protein Library
REPLICATION o °
amplification SELECT/ON

— Steuerbare und immens beschleunigte Evolution gewiinschter Eigenschaften
- Erlaubt Exploration von Milliarden bis Billionen von Varianten eines Proteins!

49



Wiederholung: Antikérper

50



Wiederholung: Antikérper

PROTEIN

5 PDB-101

PDB-101 (https://youtu.be/wvTv8TgWC48?si=o 20IM17FNQIFZEf; 4:25 bis 4:38)

51


https://youtu.be/wvTv8TqWC48?si=o_2OIM17FNOiFZEf

Gerichtete Evolution

Natural Gene diversification MUTATION
~ N Gene Library

E— .
Im proved z;(p))treelsnsion
Gene
®
o
Selected Gene Protein Library
REPLICATION \ &
amplification o SELECTION

52
Bider: David Goodsell/PDB-101 (0.), iGEM Team Stanford 2019 (u.)



Proteine sind die Blockbuster der modernen Medizin
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Zusammenfassung

* Rationales Engineering:
— Auf Basis von Strukturinformationen
— Kleinteilige, genau geplante Veranderungen
— Wenige Varianten untersucht

* Gerichtete Evolution:
— Rapide kinstliche Evolution in cleverem Experiment
— Zahllose Varianten konkurrieren, beste bleiben
— Nutzti.d.R. Strukturinformation, allerdings flachiger

* |n der Praxis werden beide Ansatze oft kombiniert

INHALTSSTOFFE e 1
is‘;) % ;:i:ni;;be T:nside, nichtionische Tenside Waschmittel:
. ife, Phosphonate _ :
weitere Inhaltsstoffe: E"’Y“'e,opﬁschekuﬂ!eller: Wmm Protease n, L|pasen, Ce”UIasen
Hexyl Qgal Benzisothiazolinone Meth £ s hte Stabilitat und Aktivitat
Fliissiges — Funktion bei niedrigen Temperaturen
Vollwacrhmissnt il |

54



3. Aktuelle Proteinforschung und ihr Zukunftspotenzial

55



Recap Teil 2

* Rationales Engineering:
— Auf Basis von Strukturinformationen
— Kleinteilige, genau geplante Veranderungen
— Wenige Varianten untersucht

* Gerichtete Evolution:
— Rapide kinstliche Evolution in cleverem Experiment
— Zahllose Varianten konkurrieren, beste bleiben
— Nutzti.d.R. Strukturinformation, allerdings flachiger

* |n der Praxis werden beide Ansatze oft kombiniert

INHALTSSTOFFE

5-15% anionische Tenside, nichtionische Tenside

<5% Seife, Phosphonate

weitere Inhaltsstoffe: Enzyme, optische Aufheller, Duftstoffe, Benz
Hexyl al, Benzisothiazolinone, Meth;

Flissiges

Vollwacrhmissnt |

56



Recap: Rationales engineering und gerichtete Evolution

Bilder (li.): David Goodsell/PDB-101

57

-> Protein Engineering benétigt in der Regel Strukturinformationen!



Proteine: Molekulare Wundermaschinen, Biotechnologie und Zukunftsmusik

Strukturverfliigbarkeit limitiert Protein Engineering

200 000 000 bekannte
Proteinsequenzen (2020)

200 000 experimentelle Proteinstrukturen (2020)



Primary structure
amino acid sequence

Lassen sich Strukturen vorhersagen?

DNA replication
DNA —DNA

Py | Ao

RNA I I
* DNA-Sequenz bestimmt Proteinfunktion

Translation
RNA —Protein

- @@ 000

Laura Olivares Boldu/Wellcome Connecting Science

P13 protein

Tertiary structure
\ \ three-dimensional structure

Wikimedia Commons
Quaternary structure 59

complex of protein molecules



Vom Bauplan zum Protein: Proteinfaltung

C. Fennell (https://youtu.be/YANAso8Jxrk?si=dtY99JP26Q5hQz21)



https://youtu.be/YANAso8Jxrk?si=dtY99JP26Q5hQz21

Proteine: Molekulare Wundermaschinen, Biotechnologie und Zukunftsmusik

Strukturverfliigbarkeit limitiert Protein Engineering

200 000 000 bekannte
Proteinsequenzen (2020)

200 000 experimentelle Proteinstrukturen (2020)



Das Faltungsproblem

Z k (r )z bond Q—-Q

bonds

+ Dk, (0 —-8,; )2 angle

angles

+ Z k, (1+ cos[n¢ = y]) dihedral

dihedrals

Qbﬂ)b

+ Z k, (a) ~ B improper - ~
impropers . VA
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XX

12 6

atoms r

+ Za‘y l( } - (}%J } van der Waals Q-—Q
i<j if
atoms

%, 94, electrostatic QD—Q
iz 4ﬂ'6‘0

C. Fennell Chang et al. (2016), Catalysts
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Das Faltungsproblem

Zk (” )z bond O

bonds

2 & z k, (6’ -6, angle QQ
: angles Q O
+ L+ cos|ng — dihedral )
raIs [ ¢ y]) o> Q
k, (a) —~ Dy improper

“4

12

atoms

»
+ Za‘y — 2. van der Waals Q-—Q
i<j ij :
atoms 1 X
%, 9.4, octrostatic QD—Q
i ATET;
C. Fennell Chang et al. (2016), Catalysts
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Proteine: Molekulare Wundermaschinen, Biotechnologie und Zukunftsmusik

Strukturverfliigbarkeit limitiert Protein Engineering

200 000 000 bekannte
Proteinsequenzen (2020)

200 000 experimentelle Proteinstrukturen (2020)



Aufklaren von Proteinstrukturen durch Réntgenkristallographie

o ©

Protein Crystallized Detector
in solution protein

Diffraction Electron Constructed
pattern density map protein

" D
o

=
i,

Mark Belan/Quanta Magazine




Proteine: Molekulare Wundermaschinen, Biotechnologie und Zukunftsmusik

70 Jahre Rontgenkristallographie

200 000 000 bekannte
Proteinsequenzen (2020)

200 000 experimentelle Proteinstrukturen (2020)



AlphaFold

NOBELPRISET | KEMI 2024
THE NOBEL PRIZE IN CHEMISTRY 2024
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David Baker Demis Hassabis John M. Jumper
University of Washington Google DeepMind Google DeepMind
USA United Kingdom United Kingdom

"fér datorbaserad proteindesign” "for proteinstrukturprediktion”

“for computational protein design” “for protein structure prediction”
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Article | Open Access | Published: 15 July 2021

Highly accurate protein structure prediction with
AlphaFold

AlphaFold2

@ Experimental result

@ Computational prediction



Proteine: Molekulare Wundermaschinen, Biotechnologie und Zukunftsmusik

Rontgenkristallographie (seit 1958)

200 000 000 bekannte
Proteinsequenzen (2020)

200 000 experimentelle Proteinstrukturen (2020)



Proteine: Molekulare Wundermaschinen, Biotechnologie und Zukunftsmusik

AlphaFold (2021)

Strukturvorhersagen fur alle
200 000 000 bekannten Sequenzen

Ca. 50% mit ausreichender
Qualitat fir meiste Engineering-
Anwendungen

200 000 experimentelle Kristallstrukturen (2020)



De novo protein design

NOBELPRISET | KEMI 2024
THE NOBEL PRIZE IN CHEMISTRY 2024
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David Baker Demis Hassabis John M. Jumper
University of Washington Google DeepMind Google DeepMind
USA United Kingdom United Kingdom

"fér datorbaserad proteindesign” for proteinstrukturprediktion”

“for Computatlonal protejn desjgn" “for pfotein structure pfediCtion"
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Protein Engineering basiert idR auf Strukturinformationen

Bilder (li.): David Goodsell/PDB-101
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Klassisches Protein Engineering basiert auf Strukturinformationen

Bilder (li.): David Goodsell/PDB-101
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De novo protein design

David Baker
University of Washington
USA

"for datorbaserad proteindesign”

“for computational protein design”

“If you want to build an airplane,
you don’t start by modifying a bird; instead, you
first understand the principles of aerodynamics

and build flying machines from those
principles.”

74



De novo protein design: neue Faltungen und Reaktionen

Top7: an artificial protein fold not known to nature

First de novo designed enzyme to
catalyze a reaction new to nature

Kuhlman et al. 2003, Science

Rothlisberger et al. 2008, Nature
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De novo protein design: Nanomaterialien

Bilder: Hsia et al., 2016, Nature (li.); T. Kovalova/Royal Swedish Academy of Sciences (re.)
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Achse/Rotor

De novo protein design

> 7 ‘,ib‘.‘..o«.«. ]

) =
. ‘.\P_E.
¢ >
v . '/ s
5

Courbet et al. 2022, Science
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Methodischer Fortschritt

Bis ca. 2010:

. Rationales Engineering und gerichtete Evolution
. limitierte Verflgbarkeit von Strukturen und Sequenzen

Seit ca. 2010:

. De novo design wird langsam niitzlich
. DNA-/Proteinsequenzen immer leichter zuganglich
(10%-mal mehr Sequenzen als noch 2010)

Seit ca. 2020:

. 103-mal mehr Proteinstrukturen (AlphaFold)
. De novo design wird robust

- Feld erfahrt aktuell massiven Schub

Fast alle marktreifen Anwendungen noch aus Ara von vor 2010!
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Protein Engineering im Krisenzeitalter

. Umweltschutz (z.B. Kunststoff- und Olteppich-essende Proteine)

. Zirkulare Biokonomie
. Recycling durch abbauende Enzyme
. Erneuerbare Kunst- und Werkstoffe

. Klimaschutz
. Gruner Wasserstoff, Biodiesel
. Green Chemistries
. Carbon Capture

Abfedern von Klimafolgen (Crop science)

. (Medikamente, personalisierte Medizin, Materialwissenschaften...)
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Proteine: Molekulare Wundermaschinen, Biotechnologie und Zukunftsmusik

1. Die molekularen Maschinen des Lebens

2. Biotechnologie: Proteine als Stars in Medizin, Chemie & Co.

3. Aktuelle Proteinforschung und ihr Zukunftspotenzial

80



Anhang: Genetic Code Reprogramming

81



Primary structure
amino acid sequence

Genetic code reprogramming

DNA replication
DNA — DNA

'1 Mo |

h
DNA
/ ' I * | DNA-Sequenz bestimmt Aminosaurefolge

d * _ Aminosduren haben verschiedene [Eigenschaften
* . Aminosauren wechselwirken
* |Wechselwirkungen fuhren zu Faltung

e 3D-Struktur bestimmt Proteinfunktion

RNA I I
* Aminosauresequenz bestimmt Proteinfunktion

Translation
RNA —Protein

- @@ 000

Laura Olivares Boldu/Wellcome Connecting Science

P13 protein

Tertiary structure
\ )| three-dimensional structure

Wikimedia Commons

Quaternary structure
complex of protein molecules



Genetic code reprogramming

HOOC

N. Budisa et al./Laborjournal

HO
\%\ Hat H2N>)/ )
COOH
0 [/ coon HzN/\COOH — Hzij OH
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Genetic code reprogramming
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CH, CH, CH, SH CH,
Alanine Valine Cysteine Proline
(Ala/A) (Val/ V) (Cys/C) (Pro/P)
H
| L H
Ho o HN-C- c 0 s
1 4 | o H,;N*~C—C | o)
HN*—C—C CH, L Yo uN-C-c7
1 \0 | CH, 3 ] N
H,C — CH CH, cn ©
CHz S| @
|
ch, cH, W,
Isoleucine Methionine  Tryptophan  Phenylalanine
(e /1) (Met /M) (Trp /W) (Phe /F)
" Ll
7 - Sl
HN—C—c” O c\o_
H o ! o H,N*—C—C CH,
| 4 CH, | \0. |
HN*—C—C CH, CH,
! o- | |
CH c c
/N N\ /N
OH CH, OH NH, (o] NH, (0]
Threonine Tyrosine Asparagine Glutamine
(Thr/T) (TyrlY) (Asn/N) (GIn/Q)

Eigenschaften:

i
H H;N*—=C—C
0 Y 2
H,N*— (l: =G clm,
CH, 3 CH,
I
?"z ?Hz
(l:H, l;IH
?Hz c':= NH,*
NH,* NH,
Lysine Arginine
(Lys/K) (Arg/R)
H
| //0
HN‘=C—C_
o-
NH
NH*
Histidine
(His /H)
H
|+ l //o
'i' 0 H,N*— ? el 5 !
7 o]
H,N*— cl: =€ (I:Hz
(I:H, 9 (I:Hz
C C
7N\ 7N
o ©O o ©O
Aspartic Acid Glutamic Acid
(Asp/D) (Glu/E)

e Grold vs. klein

* Rigide vs. flexibel

e Hydrophil vs.
hydrophob

* Neutral vs. sauer
vs. basisch

 Chemisch inert vs.
reaktiv
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Reprogrammieren des genetischen Codes

Ho_/°
HN
\% o €00 g >)/ o4
0 COOH /—COOH H H,N OH
HN HN . g0 >
a5 = = g 2!
N /
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Reprogrammieren des genetischen Codes

e

H,N” ~COOH

OH

H,N" “COOH

>_\

H,N” “COOH

>_f9.

H,N” “COOH
/HFJ
HN” ~COOH
ﬂ/
H,N~ ~COOH
N

|

_N
/(HN
H,N" ~COOH

2

H,N" ~COOH

SH

s

H,N” ~COOH

o

HN~ COOH HN

ICFJ

H,N” “COOH

HN" ~COOH

HN" TCOOH HN

H,N” ~COOH

H,N~ TCOOH

Se

H,N COOH

OH

COOH HN

CF; CF,

H,N” “COOH

CF,

H,N” COOH

COOH HN

2

s

H,N” COOH

H,N

CF.
P 3
? s
s,N ~_-NH,
— T =
S ‘ ‘] | |N N NO,
~ A ZN X |
~
A N
~ H,N~ ~COOH H,N COOH 4 N “cooH H,N~ “COOH H
COOH ) A ; H,N” ~COO| H,N~ ~COOH N ~COOH N CooH
OH OH - OH OH
S N
Ho- ° | [
o
N NH, OH |
COOH H,N” “COOH HN~ TCOOH  HN" “COOH
F. OH F OH
cl
H,N" “COOH H,N” “COOH HN” “COOH
Yz N
- & Z
I
N
H,N” ~COOH H,NN~ "COOH H,N”~ TCOOH
F NH,
H S = T H ===
HN. HN HN HN._/
COOH COOH COOH COOH COOH
OH
"“ F‘J b3 HNk\/
l" ; N HN, ) COOH
|
H,N~ ~COOH H,N” “COOH COOH |
N
+ NH, (o}
~N HN= HN
TERMINATION CODONS (UAA, UGA, UGA) E H NH, NH, T
CANONICAL (GENETICALLY ENCODED) AMINO ACIDS Nk 0 Q
[ NH |
NONCANONICAL AMINO ACIDS OF SYNTHETIC ORIGIN ~ N Q K \
NONCANONICAL AMINO ACIDS OF NATURAL ORIGIN : l ~COOH —COOH )—COOH —COOH COOH
H,N” TCOOH H,N~ “COOH H,N H,N H,N H,N HN
SPECIAL NONCANONICAL AMINO ACIDS

N. Budisa et al./Laborjournal 88



Take-home messages

. Proteine sind molekulare Maschinen mit vielfaltigsten Funktionen
. Grundlage des Lebens (samtliche Organismen)

. Biotechnologie modifiziert Proteineigenschaften und -funktionen:

(rationales engineering, gerichtete Evolution, de novo design)

. Proteine dominieren Medizin bereits; in Chemie immer wichtiger
. Proteinforschung entwickelt sich aktuell rasant

. Immenses Potenzial fur zahlreiche Anwendungen; u.A.:

— Umwelt- und Klimaschutz, Biookonomie
— Abfedern von Klimafolgen
— Medizin, Materialwissenschaften, ...
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