
Posttranslationale Modifikation



Posttranslationale Modifikationen 

Amino-terminale und carboxy-terminale Modifikationen

Ursprünglich beginnen alle Polypeptide mit einem N- Formylmethionin- (bei Prokaryonten) oder 
Methionin-Rest (bei Eukaryonten). Diese und häufig n och weitere amino-terminale und carboxy-
terminale Reste können jedoch enzymatisch entfernt werden und sind in den endgültigen 
funktionellen Proteinen nicht immer vorhanden.

Verlust der Signalsequenzen

Modifikation einzelner Aminosäuren

In einigen Proteinen werden bestimmte Lys-Reste enzymatisch methyliert. °

An die Asp- und Glu-Reste einiger Proteine können zus ätzliche Carboxygruppen angefügt werden. 
°

Die Hydroxygruppe bestimmter Ser-, Thr- und Tyr-Reste einiger Proteine werden enzymatisch
mittels ATP als Phosphatdonor phosphoryliert, wodurch die Polypeptide negative Ladungen 
erhalten. 

°



Glykosylierungen
Bei einigen Glykoproteinen wird während oder nach de r Synthese der Polypeptidkette enzymatisch
eine Kohlenhydrat-Seitenkette an Asn-Reste, bei and ern an Ser- oder Thr-Reste addiert. Viele 
extrazellulär lokalisierte Proteine sowie die die S chleimhäute auskleidenden Proteoglykane erhalten 
so ihre Oligosaccharid-Seitenketten.

Proteolytische Prozessierung
Viele Proteine, darunter das Insulin sowie die Prot easen Trypsin und Chymotrypsin, werden 
zunächst als grössere inaktive Vorstufen hergestellt , die dann proteolytisch zu ihrer endgültigen, 
aktiven Form gespalten werden.

Addition prosthetischer Gruppen
Viele prokaryontische und eukaryontische Proteine benötigen kovalent gebundene prosthetische
Gruppen für ihre Funktion. Diese Gruppen werden an die Polypeptidkette angefügt, nachdem diese 
das Ribosom verlassen hat. Ein Beispiel hierfür ist die kovalent gebundene Hämgruppe des 
Cytochroms c.



Funktion des Signalpeptids 

Transport ins ER

Signalpeptid 

H3N-Met-Met-Ser-Phe-Val-Ser-Leu-Leu-Val-Gly-Ile-Phe-Trp-
Ala-Thr-Glu-Ala-Glu-Gln-Leu-Thr-Lys-Cys-Glu-Val-Phe-Gln-

Zurückhalten im ER-Lumen -Lys-Asp-Glu-Leu-COO

Transport in die Mitochondrien
H3N-Met-Leu-Ser-Leu-Arg-Gln-Ser-Ile-Arg-Phe-Phe-Lys-Pro-
Ala-Thr-Arg-Thr-Leu-Cys-Ser-Ser-Arg-Tyr-Leu-Leu-

Transport in den Zellkern -Pro-Pro-Lys-Lys-Lys-Arg-Lys-Val-



Protein-Targeting





Kollagensynthese



Proteinfaltung





Die Sekundärstruktur ergibt sich aus regelmässigen Wasserstoffbrücken-Wechselwirkungen 
zwischen den Peptidbindungen selbst 

αααα-Helix

ββββ-Faltblattstruktur

Gegenläufig
antiparallel

parallel



Die Tertiärstruktur ist die dreidimensionale Konformation eines Proteins: 

• Wasserstoffbrückenbindungen
• Ionenbindungen zwischen positiv und negativ geladenen Gruppen der Seitenketten, 
• hydrophobe Bindungen im Innern der Proteine 
• Disulfidbrücken , die durch Dehydrierung (Oxidation) von zwei SH-Gr uppen zweier 

Cystein-Reste entstehen: 



Pro-Insulin



Von Quartärstruktur sprechen wir bei Proteinen, welche aus zwei oder mehr 
Untereinheiten bestehen

3620'000Myosin

6483'000Urease

20480'000Apoferritin

4150'000Lactat-Dehydrogenase

496'000Hexokinase

464'500Hämoglobin 

235'000β−Lactoglobulin

Anzahl
Untereinheiten 

Molekulargewicht
[Dalton]

Protein 





Proteinabbau
























