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as rechte Bild stellt die Elektro-
D nendichte eines menschlichen

Proteins dar, gewonnen durch die
Rontgenstrahl-Beugung an Kristallen
dieses Proteins. Die Struktur hat Sagar
Bhogaraju 2016 aufgeklart. Das linke
Bild stellt ein erstes Strukturmodell auf
der Basis der gemessenen Elektronen-
dichte dar.

Gemeinsam unterstreichen diese
beiden Bilder die Schonheit und Kom-
plexitdt der Rdntgenkristallographie.
Links ist ein scheinbar unordentlich
angeordnetes Netz zu sehen, tatsdch-
lich zeigt das Bild jedoch die Verteilung
der Elektronendichte in einem mensch-
lichen Protein. Sie wurde berechnet aus

der Beugung, die Rdntgenstrahlen am
Kristallgitter dieses Proteins erfahren.
Ein gelibter Kristallograph erkennt darin
bereits wichtige Strukturelemente des
Proteins, Helices und sogenannte Beta-
Faltblatter. Fiir einen Wissenschaftler ist
das ein Heureka-Moment. Dann beginnt
der akribische Teil, bei dem wir einzelne
Atome (bzw. Aminoséauren) in die Elek-
tronendichte-Verteilung einpassen, um
schlieBlich zu dem Strukturmodell auf
der linken Seite zu gelangen. Eine sol-
che Proteinstruktur verrat eine Menge
tiber bislang nicht bekannte zelluldre
Funktionen des Proteins und ebnet
damit den Weg fiir spannende zukiinf-
tige Experimente.
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