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Белки среднего размера (2O-60 kDa)

Для белков с молекулярной массой, больше чем 10 кДа стандартные подходы, основанные на анализе 1H 2D спектров не годятся из-за сильной перекрываемости таких спектров. Для изучения таких белков разработаны специальные методы:

1) Для белков с молекулярной массой в интервале 15-20 kDa применяется многоядерный (тройной)резонанс, основанный на корреляции между ядрами 1H, 13C и 15N
2) Для белков, с молекулярной массой больше чем 20 кDа для упрощения спектров необходимо дейтерирование молекулы, степень которого зависит от молекулярной массы. Так, полного определения 3D структуры белка с молекулярной массой 30 кDа необходимо 90% дейтерирование.
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3) Для белков, с молекулярной массой больше чем 30 кDа разработаны изощренные схемы селективного мечения по 13Cα and 13Cβ атомам. Необходимая высокая степень дейтерирования (95%) сочетается с адресным мечением водородов. Используются специальные очень сложные импульсные схемы (TROSY).

ЦЕНА ЭКСПЕРИМЕНТА!! Европейские центры ЯМР.

3D solution structure (red) of the 259-residue 30 kDa N-terminal domain of enzyme I of the Escherichia. Coli (EIN). The structure determination was based on a total of 4251 experimental restraints, and the precision of the coordinate for the final 50 simulated structures is 0.79 ± 0.18 Å for the backbone atoms and 1.06 ± 0.15Å for all atoms. A comparison with solved X-ray structured of EIN (blue) indicates that there are no significant differences between the solution and crystal structures within the errors of the coordinates (Garret et al.,1997)








