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BEMUTATKOZÁS

A fehérjék szerkezeti tömegspektrometriás (MS) elemzése 
egy élvonalbeli kutatási terület, amely a tömegspektrometriát 
a szerkezeti biológiával kombinálja, hogy tanulmányozza a 
fehérjék és fehérjekomplexek felépítését és dinamikáját. 
Ez a megközelítés olyan technikákat foglal magában, 
mint a natív MS, a hidrogén-deutérium cserés MS (HDX-
MS) és a keresztkötéses MS, amelyek részletes betekintést 
nyújtanak a fehérjék szerkezetébe, kölcsönhatásaiba és 
módosulásaiba.
A natív MS megőrzi a fehérjéket natív állapotukban, 
lehetővé téve a nem-kovalens kölcsönhatások és komplex 
összeszerelések tanulmányozását. A HDX-MS méri a 
hidrogénatomok deutériummal való cseréjét a fehérjék 
gerincében, feltárva az oldószer hozzáférhetőségét és 
a konformációs változásokat. Ez a technika különösen 
hasznos a fehérjék kölcsönhatásainak tanulmányozásában. 
A keresztkötéses MS kémiai úton összekapcsolja a 
kölcsönható régiókat, feltárva a szerkezeti részleteket.
Ezek a módszerek kulcsfontosságúak a fehérjék 
funkciójának, mechanizmusainak  megértésében a biológiai 
rendszerekben.

ELSAJÁTÍTHATÓ TECHNIKÁK

•	 Heterológ fehérje expresszió E. coli rendszerben
•	 Fehérje minták tömegspektrometriai mintaelőkészitése
•	 Fehérje szekvencianalizis tömegspektrometriával
•	 Kémiai keresztkötések alkamazása fehérje felszin 

jellemzésére
•	 Fluoreszcens jelölésen alapúló interakció vizsgálat és 

disszociációs állandó meghatározás
•	 Cirkuláris dikroizmus használata a fehérjék helyes 

feltekeredésének ellenőrzésére
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