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Faszinierende Einblicke
Der ,Maschinenraum"” der Proteinfabrik

Wer treibt bei komplexen Ar-
beitsablaufen eigentlich wen an?
Diese Frage stellt sich auch in den
Proteinfabriken der Zelle -

den Ribosomen. Computersimu-
lationen eines Forscherteams aus
Gdottingen, Jilich und Diisseldorf
haben erstmals mit atomarer Ge-
nauigkeit gezeigt, welche Mecha-
nismen und Kréfte im Ribosom am
Werk sind. lhre Experimente mach-
ten das ,Hebel- und Raderwerk”
sichtbar, das die Bewegungen des
Ribosoms kontrolliert und koordi-
niert. (Nature Structural & Mole-

. cular Biology, 3. November 2013,
DOI: 10.1038/nsmb.2690)

Transfer-RNA-(tRNA-)
Molekiile am Ende

ihrer Wanderung durch
das Ribosom (oranges
Bandermodell). Die
griine tRNA befindet

sich bereits am Ausgang
des Ribosoms, die blaue
tRNA sitzt in der mittleren
Position, an der es seine
Aminosaure abgibt. (Bild:
Forschungszentrum Jiilich)

Ribosomen sind molekulare Hochleistungs-

maschinen. Sie fertigen nach den in der’

DNA codierten Baupldnen Proteine - die
universellen Werkzeuge aller Zellen. Pro-
teine empfangen und tbermitteln Signale,
transportieren zellulire Fracht oder sorgen
fir Wachstum und Bewegung. Fir die Pro-
teinproduktion muss zunachst eine Arbeits-
kopie der DNA erzeugt werden - die soge-
nannte Boten-RNA. Wie ein Fliefband wird
die Boten-RNA durch das Ribosom hin-
durchgeschleust. Dabei wird es in Schritten
von jeweils drei Nukleinsdurebasen abgeta-
stet. Die Tripletts werden wiederum von den
passenden Aminosdure-Transportern, so-
genannten Transfer-RNAs oder kurz tRNAs,
abgelesen, die eine bestimmte Aminosaure
binden. Die Aminosduren werden nach-
einander zu einer Kette zusammengesetzt
und ergeben schlieflich ein neues Protein-
molekdil.

Wissenschaftlern vom Géttinger Max-
Planck-Institut fur biophysikalische Chemie
war es vor Kurzem gelungen, hoch aufge-
loste Momentaufnahmen dieses Prozesses
mit einem Elektronenmikroskop aufzu-
nehmen. lhre 50 Strukturen des Ribosoms
in verschiedenen Zustinden der Protein-
synthese zeigen, welchen Weg die tRNAs
wéhrend der Proteinproduktion durch das
Ribosom nehmen und wo sie andocken.
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Ein Forscherteam aus Gottingen, Julich und
Dusseldorf hat mit Computersimulationen
die einzelnen Schnappschusse jetzt in eine
zeitliche Reihenfolge gebracht und unter-
sucht, wie sich die tRNA-Molekile auf ih-
rem Weg durch das Ribosom bewegen und
welche molekularen Krifte dabei wirken.

Gunnar Schroder, Leiter einer Nach-
wuchsgruppe am  Forschungszentrum
Julich und Juniorprofessor an der Heinrich-
Heine-Universitdt Dusseldorf, erklart: ,Da-
mit haben wir es erstmals geschafft, aus
einzelnen Elektronenmikroskopie-Aufnah-
men mithilfe von Computersimulationen
einen vollstandigen Bewegungsablauf im
Ribosom zusammenzusetzen! Schréder
hat aus den friiheren elektronenmikrosko-
pischen Aufnahmen die atomaren Modelle
erstellt, auf denen die aktuellen Computer-
simulationen basieren.

Helmut Grubmiiller, Direktor am Max-
Planck-Institut fir biophysikalische Chemie
in Gottingen, betont: ,Nun sehen wir nicht
nur, welche Prozesse im Inneren der Pro-
teinfabrik ablaufen, sondern auch, durch
welche Kréfte diese Prozesse angetrieben
werden. Das Ergebnis dieser Arbeit ist eine
JFilmsequenz" - direkt aus dem ,Maschi-
nenraum” der Proteinfabrik.

Die neuen detaillierten Einblicke des For-
scherteams in den ,Maschinenraum” der Ri-

bosomen sind auch fur die Medizin von Be-
deutung. Bestimmte Antibiotika bekdmpfen
Krankheitserreger deshalb so wirksam, weil
sich Ribosomen von Bakterien und héheren
Organismen in wichtigen Details unter-
scheiden. Solche Antibiotika hemmen nur
die bakterielle Proteinfabrik; die Ribosomen
hoherer Zellen dagegen bleiben verschont.
Um zukiinftig neue Antibiotika entwickeln
zu kénnen, ist ein genaues Verstandnis der
Struktur und Funktion des Ribosoms eine
unerléssliche Grundlage.
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