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8 Anhang
8.1 Hybridisierungsbereiche der PCR-Primer in pCRF>,

? Die Bezeichnung und die Sequenzen der Primer sind kursiv gedruckt.

? Nukleotide, die mit der DNA hybridisieren, sind groB geschrieben und die, die nicht
hybridisieren, klein geschrieben.

? Die Primer oberhalb der Nukleinsauresequenz verlangern die DNA in Richtung 3'-Ende
und die komplementdren Primer unterhalb der Nukleinsauresequenz in Richtung 5'-
Ende.

?  Start- und Stopkodon sind fett gedruckt.
? Eingefugte Restriktionsschnittstellen sind unterstrichen.

5’ - COGGAL at ¢ CATGGACGOGECECTAC- 3" (#3016)
5’ - GCTCCGGAGCGCAATGGACGEOGE 3 (5 PCR2A)
-11 TCOGGAGCGCAAT GGACGOGECECTGCTCCT CAGCCT GCT GGAGECCAACT GCAGCCT GECACT GECCGAAGAGCTGCTT
AGGCCTCECGT TACCT GOCCCECGACGAGGAGT CEGACGACCT COGGT TGACGT CEGACCGT GACCGECT TCTCGACGAA

70 TTGGACGECT GEEEAGAGCCCCCGEACCCOGAAGGT CCCTACTCCTACT GCAACACGACCT TGGACCAGATCGEGACCTG
AACCT GOCGACCOCT CTCGEEEECCT GBEECT TOCAGEGAT GAGGAT GACGT TGTGCTGGAACCT GGT CTAGCCCTGGAC

150 CTGECCCCAGAGCGEOGECCT GRAGCCCTAGT GGAGAGACCAT GCOCCGAATACT TCAACGECATCAAGT ACAACACGACCC
GACCGEGEGT CTCECECGGEACCT CE3GAT CACCTCTCTGGTACGEEECT TATGAAGT TGCCGTAGT TCATGT TGTGCTGSG

230 GGAATGCCTACAGAGAAT GCCTGGAGAAT GEGACCT GEECCT CAAGGAT CAACTACTCACACT GTGAACCCAT TTTGGAT
CCTTACGGATGT CTCTTACGGACCT CT TACCCT GGACCCGGAGT TCCTAGT TGATGAGT GTGACACT TGEGTAAAACCTA

310 GACAAGCAGAGGAAGT ATGACCTGCAT TACCGAAT CGCCCTCATCATCAACTACCTGEECCACTGI GT TTCOGTGGTGRC
CTGITCGTCTCCT TCATACT GGACGT AATGGECT TAGCGGEGAGTAGT AGT TGATGGACCCGGT GACACAAAGECACCACCG
3’ - TGACACAAAGGCACCACCG

390 OCTGGTGGCTGCTTTCCTGCTTTTOCTAGT GCT GOGGAGT ATCOGCT GOCT GOGGAAT GTGAT CCACT GGAACCT CATCA
GGACCACOGACGAAAGGACGAAAAGGAT CACGACGCCT CAT AGGOGACGGACGCCT TACACT AGGT GACCT TGGAGTAGT
GGA-5' (Jai nREV- 2A)

470 CCACCTTCATCCT GAGAAACAT CACGT GGT TCCT GCTGCAACT CATCGACCACGAAGT GCAT GAGGECAATGAGGT CTGG
GGTGGAAGTAGGACT CTTTGT AGT GCACCAAGGACGACGT TGAGTAGCT GGTGCTTCACGTACTCCOGT TACTCCAGACC

550 TGCOGCTGCGTCACCACCATATTCAACTACT TTGTGGTCACCAACT TCTTCTGGATGT TTGTGGAAGECTGCTACCTGCA
ACGGECGACGCAGT GGTGGTATAAGT TGAT GAAACACCAGT GGT TGAAGAAGACCTACAAACACCT TCCGACGATGGACGT

630 CACGGECCATCOGT CATGACGT ACT CCACGGAGCAT CTGOGCAAGT GECTCT TCCTCT TCAT TGGATGGT GCATACCCTGCC
GTGCOGGTAGCAGT ACT GCAT GAGGT GCCTCGTAGACGCGT TCACCGAGAAGGAGAAGT AACCTACCACGTATGEGACGG

710 CTATCATTGT CGCCTGEECAGT TGECAAACT CTACTAT GAGAATGAGCAGT GCTGGT TTGGECAAGGAACCTGGTGACTTA
GATAGTAACAGCGGACCCGT CAACCGT TTGAGATGATACTCTTACT CGTCACGACCAAACCGT TCCT TGGACCACTGAAT

790 GTGGACTACATCTACCAGEECOCCATCATCCTCGT GCTCCTCATCAA GTGITTCTGI TCAACATCGTCAGGATCCT
CACCTGATGTAGAT GGT COCEEEGTAGT AGGAGCACGAGGAGT AGT TAAAACACAAAGACAAGT TGTAGCAGTCCTAGEA

870 GATGACAAAACT GCGAGCCT CCACCACATCCGAGACCAT CCAGT ACAGGAAGECAGT GAAGECCACCCTGGTCCTCCTCC
CTACTG GACGCTCGGAGGT GGTGTAGECTCTGGTAGGTCATGT CCT TCOGT CACT TCCGGT GGGACCAGGAGGACG

950 CCCTGI TGEGECATCACCTACATGCTCTTCTTTGT CAATCCT GGAGAGGACGACCT GTCACAGATTGTGI TCATCTACTTC
GGGACAACCCGTAGT GGATGTACGAGAAGAAACAGT TAGGACCT CTCCTGCTGGACAGT GTCTAACACAAGTAGATGAAG

1030 AACTCTTTCCTGCAGICCTTTCAGEGT TTCTTTGTGTCOGT TTTCTACTGCTTCT TCAATGGAGAGGT GCGCTCOGCCCT
TTGAGAAAGGACGT CAGGAAAGT CCCAAAGAAACACAGECAAAAGAT GACGAAGAAGT TACCT CTCCACGCGAGECGEEEA
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1110 GAGAAAGCGGT GECACCGT TGECAGGACCACCACGCCCTCOGAGT GCCTGTGECCCGEECCAT GTCCAT TCCCACATCGC
CTCTTTCGOCACCGTGECAACOGT CCTGGT GGT GCEEGAGECT CACGGACACCGEE0CCEGET ACAGGT AAGEGT GCAGCG

1190 CCACCAGGATCAGCT TCCACAGCAT CAAGCAGACAGCTGCCGT GI'GATCCCCTGT CACCCAT CTGOCCAGCACTCCACCA

GGTGGTCCTAGT CGAAGGT GTCGTAGT TCGT CTGI CGAGEECACACT AGGEGACAGT GEGT AGACGEGT CGTGAGGTGGT
3' - CGTAGT TOGTCTGIOGACGGECACACTAGat ct aAaT- 5° ( Xba2A REV)

8.2 Hybridisierungsbereiche der PCR-Primer in pCRF;;

? Die Bezeichnung und die Sequenzen der Primer sind kursiv gedruckt.

? Nukleotide, die mit der DNA hybridisieren, sind groB geschrieben und die, die nicht
hybridisieren, klein geschrieben.

? Die Primer oberhalb der Nukleinsduresequenz verldangern die DNA in Richtung 3'-Ende

und die komplementaren Primer unterhalb der Nukleinsduresequenz in Richtung 5'-
Ende.

? Start- und Stopkodon sind fett gedruckt.
? Eingefligte Restriktionsschnittstellen sind unterstrichen.

5’ - CTGgat at cCATGGGECOCCCAGSCT-3'  (# 3017)
31 ATGEEE00CCCACGECTCTCT TCCCAGT GCACAACTCCTCCTCTGCCTAT
............................... TACCCCGEEEET COGAGAGAAGEGT CACGT GT TGAGGAGGAGACGGATA

50 ACTCTCTGCTCCCACTGCTCCAGGT GECCCAACCAGECCAGECACT CCAGGACCAGOCCCTGTGGACACT TTTGGAGCAG
TGAGAGACGAGGEGT GACGAGGT CCACCGEGT TGGT COGGT COGT GAGGT CCTGGT CGEEGACACCTGTGAAAACCTCOGTC

130 TACTGCCATAGGACCACAACT CGGAAT TTTTCAGGTACCTACT CCTACT GCAACACGACCT TGGACCAGATCGEGACCTG
ATGACGGTATCCTGGTGT TGAGCCT TAAAAAGT CCAGGGAT GAGGATGACGT TGT GCTGGAACCTGGT CTAGCCCTGGAC

210 CTGECCCCAGAGCGEOGCCT GRAGCCCT AGT GGAGAGACCAT GOOCCGAATACT TCAACGECATCAAGTACAACACGACCC
GACOGEGEGET CTOCCEOGGACCT CEEGATCACCT CTCTGGTACGEEECT TATGAAGT TGCOGTAGT TCATGT TGTGCTGSG

290 GGAAT GCCTACAGAGAAT GCCT GGAGAAT GEGACCT GEECCT CAAGGATCAACTACTCACACT GTGAACCCAT TTTGGAT
CCTTACGGATGT CTCTTACGGACCTCT TACCCT GGACCCGGAGT TCCTAGT TGATGAGT GT GACACT TGSGTAAAACCTA

370 GACAAGCAGAGGAAGT ATGACCT GCAT TACCGAATCGCOCT CATCATCAACTACCTGEECCACTGTGT TTCCGTGGTGRC
CTGITCGTCTCCT TCATACT GGACGT AATGECT TAGOGEGAGT AGT AGT TGAT GGACCCGGT GACACAAAGECACCACCG

450 CCTGGTGECTGCTTTCCTGCTTTTCCTAGT GCTGOGGAGT ATCCGCT GCCTGCGGAATGT GAT CCACTGGAACCTCATCA
GGACCACCGACGAAAGGACGAAAAGGAT CACGACGOCT CATAGECGACGGACGCCT TACACTAGGT GACCT TGGAGTAGT

530 CCACCTTCATCCTGAGAAACATCACGT GGT TCCTGCTGCAACT CATCGACCACGAAGT GCAT GAGGGECAATGAGGT CTGG
GGTGGAAGTAGGACTCTTTGT AGT GCACCAAGGACGACGT TGAGT AGCT GGT GCTTCACGTACTCCCGT TACTCCAGACC

610 TGOOGCTGCGTCACCACCATAT TCAACTACT TTGT GGTCACCAACT TCTTCTGGATGI TTGT GGAAGECTGCTACCTGCA
ACGGECGACGCAGT GGTGGTATAAGT TGAT GAAACACCAGT GGT TGAAGAAGACCT ACAAACACCT TCCGACGAT GGACGT

690 CACGECCATCGT CATGACGT ACT CCACGGAGCAT CTGCGECAAGTGECTCTTCCTCT TCAT TGGATGGT GCATACCCTGCC
GTGCOGGTAGCAGT ACT GCATGAGGT GCCTCGTAGACGCGT TCACCGAGAAGGAGAAGT AACCTACCACGTATGEGACGG

770 CTATCATTGT CGCCTGEECAGT TGECAAACT CTACTATGAGAATGAGCAGT GCTGGT TTGECAAGGAACCTGGTGACTTA
GATAGT AACAGCGGACCOGT CAACCGT TTGAGATGATACTCTTACT CGTCACGACCAAACCGT TCCTTGGACCACTGAAT

850 GTGGACTACATCTACCAGEECOCCATCATCCTCGTGCTCCTCATCAAT TTTGTGT TTCTGT TCAACATCGTCAGGATCCT
CACCTGATGT AGATGGT CCCGEGEGT AGT AGGAGCACGAGGAGT AGT TAAAACACAAAGACAAGT TGTAGCAGT CCTAGGA

930 GATGACAAAACT GCGAGCCT CCACCACAT CCGAGACCAT CCAGT ACAGGAAGGECAGT GAAGGECCACCCTGGTCCTCCTCC
CTACTGITTTGACGCTCCGAGGT GGT GTAGECT CTGGTAGGT CATGT CCTTCCOGT CACT TCCGGT GGGACCAGGAGGAGG



Anhang

131

1010

1090

1170
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CCCTGI TGEGECATCACCTACATGCTCTTCTTTGI CAATCCT GGAGAGGACGACCTGTCACAGATTGTGIT TCATCTACTTC
GEGACAACCCGTAGT GGATGT ACGAGAAGAAACAGT TAGGACCTCTCCTGCTGGACAGT GTCTAACACAAGTAGATGAAG

AACTCTTTCCTGCAGTCCTTTCAGSGT TTCTTTGTGTCCGT TTTCTACTGCTTCT TCAAT GGAGAGGT GCGCTCOBCCCT
TTGAGAAAGGACGT CAGGAAAGT CCCAAAGAAACACAGGECAAAAGAT GACGAAGAAGT TACCT CTCCACGCGAGGECGEEA

GAGAAAGOGGTGECACCGT TGECAGGACCACCACGOCCTCCGAGT GCCTGT GBCCOGEECCATGTCCAT TCOCACATCRC
CTCTTTCGOCACCGT GECAACCGT CCT GGT GGT GCEEGAGECT CACGGACACCGEE0CCCEGET ACAGGT AAGEGT GCAGCG

CCACCAGGATCAGCT TCCACAGCATCAAGCAGACAGCT GCCGT GTGATCCCCT GTCACCCAT CTGCCCAGCACTCCACCA

GGTGGTCCTAGT CGAAGGT GTCGTAGT TCGT CT GTCGACGECACACT AGCEEGACAGT GEGT AGACGEGT CGTGAGGTGGT
3' - CGTAGT TCGT CTGTCGACGECACACTAGat ct aAaT- 5 ( Xba2A- REV)

Vergleich der publizierten und klonierten CRF»,-Sequenz

? CRF2A_p zeigt die publizierte Datenbanksequenz des Ratten CRF,, (Genbank
Accession Nummer U16235, Lovenberg et al., 1995).

?  CRF2A_k stellt die klonierte Nukleotidsequenz des CRF,,-Rezeptors aus Ratte und die
entsprechende Aminosauresequenz dar.

?  Start- und Stopkodon sind fett gedruckt.

?  Der Beginn der Ubereinstimmenden Nukleotid- und Aminosduresequenz zwischen dem

CRF,,-Rezeptors und dem CRF,,-Rezeptor ist blau gedruckt.

?  Abweichende Nukleotide in der klonierten Sequenz sind rot gedruckt.

? Die Mutation, die keine Anderung der Aminoséuresequenz zur Folge hat, ist grau
unterlegt.

? Die Mutation mit Anderung der Aminosiuresequenz ist rot hinterlegt.

CRF2A_p
CRF2A_k

CRF2A_p
CRF2A_k

CRF2A_p
CRF2A_k

CRF2A_p
CRF2A_k

CRF2A_p
CRF2A_k

CRF2A_p
CRF2A_k

CRF2A_p
CRF2A_k

... . GAGCGCAAT GGACGCEE0GECTGCTCCTCA €CTGGAGECCAACT GCAGCCT GECACT GECOGAAGAGCTECTT
.. .. GATATCCAT GGACCCEE0GCCTGCTCCTCA €CTGGAGEOCAACT GCAGCCT GECACT GEOCGAAGAGCTCCTT
M DAALL L S L EANCSLALAETETVLL

TTGGACGECT GEEGAGAGCCCCOGGEACCCOGAAGGTCCCTACTCCTACT GCAACACGACCT TGGACCAGATCGEGACCTG
TTGGACGECT GEEEAGAGCCCCOGEACCCCGAAGGTCCCTACT CCTACT GCAACACGACCT TGGACCAGATCGEGACCTG
L DGWGEW®PZPDPEGPYSYCNTTULUDO QI GTC

CTGECCCCAGAGCGEOGECCT GRAGCCCTAGT GGAGAGACCAT GCOCCGAATACT TCAACGECATCAAGT ACAACACGACCC
CTGECCCCAGAGCGCGEOCT GGAGCCCTAGT GGAGAGACCATGOCCCGAATACT TCAACGECAT CAAGT ACAACACGACCC
WP QSAPGALVERPCPEYZFNGI KYNTT

GGAATGCCTACAGAGAAT GCCT GGAGAAT GBGACCT GBECCT CAAGG [ AACTACT CACACT GTGAACCCAT TTTGGAT
GGAATGCCTACAGAGAAT GCCT GGAGAAT GBGACCT GEGECCT CAAGABI[EAACT ACT CACACT GTGAACCCATTTTGGAT
R NAYRETCLENGTWASRI ENYSHTCETPI LD

GACAAGCAGAGGAAGT ATGACCT GCAT TACCGAATCGCOCT CATCATCAACTACCTGEECCACTGTGT TTCCGTGGTGRC
GACAAGCAGAGGAAGT ATGACCT GCAT TACCGAAT CGCCCT CATCAT CAACTACCTGEECCACTGTGT TTCOGT GGTGEC
DK QRKYDLMHYRI ALI I NYLGHZCVSVVA

CCTGGTGECTGCTTTCCTGCTTTTCCTAGT GCT GOGGAGT ATCOGCT GOCTGOGGAATGT GATCCACT GGAACCT CATCA
CCTGGTIGECTGCTTTCCTGCTTTTCCTAGT GCT GOGGAGT ATCOGCT GOCTGOGGAATGT GATCCACT GGAACCT CATCA
L VAAFLLVFLVLIRSI RCLIRNVI HWNTL.I

CCACCTTCATCCT GAGAAACATCACGT GGT TCCTGCTGCAACT CATCGACCACGAAGT GCATGAGEGECAATGAGGT CTGG
CCACCTTCATCCT GAGAAACAT CACGT GGT TCCT GCTGCAACT CAT CGACCACGAAGT GCATGAGEECAATGAGGTCTGG
T TFI1 LRNI TWFILULOQLI DHEVHEG GNEVW

69
69
23

149
149

229
229
76

309
309
103

389
389
130

469
469
156

549
549
183
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CRF2A_p TGCOGCTGOGTCACCACCATATTCAACTACT TTGTGGTGACCAACTTCTTCTGGATGT TTGTGGAAGGCTGCTACCTGCA 629
CRF2A_k TGOOGCTGOGT CACCACCATATTCAACTACTTTGTGGTCACCAACT TCTTCTGGATGT TTGTGGAAGECTGCTACCTGCA 629
CRCWTTI FNYFVVTNFVFWMFVYVEGTCYLMH 210
CRF2A_p CACGGECCATCGTCATGACGT ACT CCACGGAGCATCTGOBCAAGT GACTCTTCCTCTTCAT TGGATGGTGCATACCCTGCC 709
CRF2A_k CACGGCCATOGTCATGACGTACT CCACGGAGCAT CTGOGCAAGT GRCTCTTOCTCTTCATTGGATGGTGCATACCCTGOC 709
T AI VMTYSTIEHLIRGWLFLZFI GWCI1I PC 236
CRF2A_p CTATCATTGICGCCTGEECAGT TGECAAACT CTACTATGAGAATGAGCAGT GCTGGT TTGECAAGGAACCTGGTGACTTA 789
CRF2A_k CTATCATTGTOCGOCTGEGECAGT TGECAAACT CTACTATGAGAATGAGCAGT GCTGGT TTGECAAGGAACCTGGTGACT TA 789
P11 I VA WAVGKULYYENEQCWFGGIKEWPGTDIL 263
CRF2A_p GTGGACTACATCTACCAGGREO0CCATCATOCTOGT GCTCCTCATCAATTTTGTGTTTCTGT TCAACATCGTCAGGATCCT 869
CRF2A_k GTGGACTACATCTACCAGGEGECCCCATCATCCTCGTGCTCCTCATCAATTTTGTGT TTCTGT TCAACATCGTCAGGATCCT 869
v byl Yy Q@ GP1 I L VL LI NFVFLUZFNI VRI L 290
CRF2A_p GATGACAAAACTGCGAGCCTCCACCACAT COGAGACCAT CCAGTACAGGAAGECAGT GAAGECCACCCTGGTCCTCCTCC 949
CRF2A_k GATGACAAAACT GOGAGOCT OCACCACAT OCGAGACCAT CCAGTACAGGAAGGCAGT GAAGBOCACCCTGGTOCTOCTCC 949
M TALRASTTSETI QYRIKAVKATILVLIL 316
CRF2A_p COCTGTTGGGCATCACCTACATGCTCTTCTTTGT CAATCCTGGAGAGGACGACCTGTCACAGATTGTGT TCATCTACTTC 1029
CRF2A_k CCCTGITGGEGECATCACCTACATGCTCTTCTTTGT CAATCCTGGAGAGGACGACCTGTCACAGATTGTGTTCATCTACTTC - 1029
PLL GI TYMLFZFVNPGEUDIDLSOQI VF I YF 343
CRF2A_p AACTCTTTCCTGCAGICCTTTCAGSGTTTCTTTGIGITCCGT TTTCTACTGCTTCTTCAATGGAGAGGTGCGCTCCECCCT - 1109
CRF2A_k AACTCTTTCCTGCAGTCCTTTCAGGGTTTCTTTGTGTOCGTTTTCTACTGCTTCTTCAAT GGAGAGGTGOGCTCOGCOCT 1109
NSFL QSFQGFZFVSVFYCFUZFNGETFIRSA AL 370
CRF2A_p GAGAAAGOGGT GRCACCGT TGRCAGGACCACCACGOOCT COGAGT GOCT GTGEOCCGER0CATGTOCATTOCCACATCGC 1189
CRF2A_k GAGAAAGCGGTGECACCGT TEGECAGGACCACCACGOCCTCOGAGTGCCTGT GBCCCEEECCATGTCCATTCCCACGTCEC . 1189
RKRWHRWQDHHALIRYVYPVARAMSI P TS 396
CRF2A_p CCACCAGGATCAGCTTOCACAGCATCAAGCAGACAGCTGOOGTGIGATOCOCT. . oo eee e e e 1242
CRF2A_k CCACCAGGATCAGCTTOCACAGCAT CAAGCAGACAGCTGOOGTGIGATCTAGA. . .o eee e e 1242
P TRI1I SFHSI KQTAAYV 411
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8.4 Sequenzen der verwendeten Primer

? Die Sequenzen aller in dieser Arbeit verwendeten Primer sind in 5® 3'-Richtung
angegeben.

? Nukleotide, die mit der Einzelstrang-DNA (Matrize) hybridisieren, sind mit groBen
Buchstaben gekennzeichnet; die nicht hybridisierenden Sequenzen haben kleine
Buchstaben.

2A-REV GCAGATGGGTGACAGGGGAT cDNA-Synthese

5'PCR2A GCTCCGGAGCGCAATGGACGCGG Amplifizierung von CRF,,

JainREV-2A AGGGCCACCACGGAAACACAGT Amplifizierung von CRF,,

Xba 2A-REV TaAatctaGATCACACGGCAGCTGTCTGCTTGATGC Amplifizierung von CRF,,

# 3016 CCGGAtatccATGGACGCGGCGCTGC Amplifizierung von CRF,,

# 3017 CTGgatatcCATGGGGCCCCCAGGCT Amplifizierung von CRF,;,

# 9001 AATTAACCCTCACTAAAGGG Sequenzierung in pBluescript SK°

# 9002 TAATACGACTCACTATAGGG Sequenzierung in pBluescript SK°
und pcDNA3-Max(Hygro)™*

# 9067 GTAGACAACAAACGGGGAG (Ssquen)zjerung in pcDNA3-Max

ygro

# uni GTAAAACGACGGCCAGT Amplifizierung von CRF,,
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8.5 Primarstrukturen der in den Struktur-Wirkungs-

Untersuchungen eingesetzten Peptide

? Die verschiedenen a-helikalen Linkerldngen sind kursiv dargestellt.

?  Abweichende Aminosdurereste von der Primarstruktur des Ursprungspeptids sind fett

gedruckt.

UEK(1-40)

Des(23-24)-UEK
Des(23-25)-UEK
Des(23-26)-UEK
Des(23-27)-UEK
Des(23-28)-UEK
Des(23-29)-UEK

DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKEEKEKKRKEQNRKLLDEV -NH,
DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKKEKKRKEQNRKLLDEV-NH,
DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKEKKRKEQNRKLLDEV-NH,
DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKKKRKEQNRKLLDEV-NH,
DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKKRKEQNRKLLDEV-NH,
DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKRKEQNRKLLDEV-NH,
DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKKEQNRKLLDEV -NH,

UEK(1-21)-acp0-UEK(33-40)
UEK(1-21)-acp1-UEK(33-40)
UEK(1-21)-acp2-UEK(33-40)
UEK(1-21)-acp3-UEK(33-40)
UEK(1-21)-acp4-UEK(33-40)

DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIE Q NRKLLDEV-NH,
DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIE acp NRKLLDEV-NH,
DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIE acp acp NRKLLDEV -NH,
DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIE acp acp acp NRKLLDEV -NH,
DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIE acp acp acp acp NRKLLDEV-NH,

NDD(1-3)-0CRF
NMI(17-19)-0CRF
YLDEV(37-41)-0CRF
SLE(11-13)-KMI(17-19)-0CRF

NDDPPISLDLTFHLLREVLEMTKADQLAQQAHSNRKLLDIA-NH,
SQEPPISLDLTFHLLRNMIEMTKADQLAQQAHSNRKLLDIA-NH,
SQEPPISLDLTFHLLREVLEMTKADQLAQQAHSNRKYLDEV-NH,
SQEPPISLDLSLELIL RKMIEMTKADQLAQQAHSNRKLLDIA-NH,

VPIG(9-12)-Urocortin I
VPIG(9-12)-Sauvagin
VPIG(10-13)-Urotensin I
VPIG(10-13)-r/hCRF
VPIF(9-12)-Urocortin I
A(8)-Urocortin II
H(9)-Urocortin II
D(10)-Urocortin II

DDPPLSIDVPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSV-NH,
ZGPPISIDVPIGLLRKMIEIEKQEKEKQQAANNRLLLDTI-NH,
NDDPPISIDVPIGLLRNMIEMARNENQREQAGLNRKYLDEV -NH,
SEEPPISLDVPIGLLREVLEMARAEQLAQQAHSNRKLMEII-NH,
DDPPLSIDVPIFLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSV-NH,
VILSLDVAIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHV -NH,
VILSLDVPHGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHV -NH,
VILSLDVPIDLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHV -NH,
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8.6 Primarstrukturen der Urocortin II-Peptidbibliothek

Ausgangssequenz flir die Peptidbibliothek A ist mUrocortin II, VILSLDVPIGLLRILLEQARYK
AARNQAATNAQILAHV (1-38), bei dem die letzte Position anstelle des Valins ein Glycin
tragt (synthesetechnischer Grund, keine Racematbildung). Uber Spot-Synthese an Cellu-
losemembranen wurde jede Aminosaure an der Position 7 — 10 im N-Terminus sukzessiv
durch eine der 20 proteinogenen Aminosauren einzelsubstituiert, was zu 80 Peptiden
fuhrte. Das Ausgangspeptid der Bibliothek kam viermal unter den 80 zu testenden
Peptiden vor (P18, P33, P48, P66; fett gedruckt) und diente als interner Standard des
Screenings.

1 VI LSLDAPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

2 VI LSLDCPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

3 VI LSLDDPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

4 VI LSLDEPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

5 VI LSLDFPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

6 VI LSLDGP| GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

7 VI LSLDHPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

8 VI LSLDI Pl GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

9 VI LSLDKPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
10 VI LSLDLPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
11 VI LSLDMWPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
12 VI LSLD\PI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
13 VI LSLDPPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
14 VI LSLDCPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
15 VI LSLDRP| GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
16 VI LSLDSPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
17 VI LSLDTPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
18 VI LSLDVPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
19 VI LSLDVWPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
20 VI LSLDYPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
21 VI LSLDVAI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
22 VI LSLDVCI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
23 VI LSLDVDI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
24 VI LSLDVEl GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
25 VI LSLDVFI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
26 VI LSLDVG GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
27 VI LSLDVHI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
28 VI LSLDVI | GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
29 VI LSLDVKI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
30 VI LSLDVLI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
31 VI LSLDW GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
32 VI LSLDWNI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

33 VI LSLDVPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
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34
35
36
37
38
39
40

VI LSLDVQ GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVRI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVSI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVTI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDWI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDWN GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVYI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55
56
57
58
59
60

VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP

GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

VI LSLDVPI G_LRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP
VI LSLDVP

GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG

61
62
63
64
65

67
68
69
70
71
72
73
74
75
76
77
78
79
80

VI LSLDVPI ALLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI CLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI DLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI ELLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI FLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI GLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI HLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI | LLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI KLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI LLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI MLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI NLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI PLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI CLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI RLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI SLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI TLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI VLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI VLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
VI LSLDVPI YLLRI LLEQARYKAARNQAATNAQ LAHG
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8.7 Primarstrukturen der VPIG(9-12)-Urocortin I-Peptid-
bibliothek

Fur die Peptidbibliothek B wurde zuerst durch Austausch des LTFH-Motivs gegen VPIG an
Position 9 - 12 im N-Terminus des Urocortin I das auf Selektiviat zu untersuchende VPIG-
Motiv eingefligt. Ausgangssequenz flir diese Bibliothek war somit VPIG(9-12)-Urocortin I,
DDPPLSIDVPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSV (1-40), bei dem die letzte Position
anstelle des Valins ein Glycin tragt (synthesetechnischer Grund, keine Racematbildung).
Uber Spot-Synthese an Cellulosemembranen wurde jede Aminosiure an der Position 9 —
12 im N-Terminus sukzessiv durch eine der 20 proteinogenen Aminosduren
einzelsubstituiert, was zu 80 Peptiden fiihrte. Das Ausgangspeptid der Bibliothek kam
viermal unter den 80 zu testenden Peptiden vor (P18, P33, P48, P66; fett gedruckt) und

diente als interner Standard des Screenings.

1 DDPPLSI DAPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
2 DDPPLSI DCPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
3 DDPPLSI DDPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
4 DDPPLSI DEPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
5 DDPPLSI DFPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
6 DDPPLSI DGPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
7 DDPPLSI DHPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
8 DDPPLSI DI Pl GLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
9 DDPPLSI DKPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
10 DDPPLSI DLPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
11 DDPPLSI DMVPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
12 DDPPLSI DNPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
13 DDPPLSI DPPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
14 DDPPLSI DQPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
15 DDPPLSI DRPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
16 DDPPLSI DSPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
17 DDPPLSI DTPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
18 DDPPLS| DVPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
19 DDPPLSI DVPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
20 DDPPLSI DYPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
21 DDPPLSI DVAI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
22 DDPPLSI DVCl GLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
23 DDPPLSI DVDI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
24 DDPPLSI DVEI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
25 DDPPLSI DVFI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
26 DDPPLSI DVG GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
27 DDPPLSI DVHI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
28 DDPPLSI DVI | GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG

29 DDPPLSI DVKI GLLRTLLELARTQSQRERAEONRI | FDSG
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30
31
32
33
34
35
36
37
38
39
40

DDPPLSI DVLI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVM GLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
DDPPLSI DVNI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
DDPPLSI DVPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
DDPPLSI DVQ GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVRI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVSI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVTI GLLRTLLELARTQSQRERAEQ\R! | FDSG
DDPPLSI DWI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DV GLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVY! GLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG

41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55
56
57
58
59
60

DDPPLSI DVPAGLRTLLELARTQSQRERAECNRI | FDSG
DDPPLSI DVPCALRTLLELARTQSQRERAEONRI | FDSG
DDPPLSI DVPDALRTLLELARTQSQRERAECNRI | FDSG
DDPPLSI DVPEGQLRTLLELARTQSQRERAENRI | FDSG
DDPPLSI DVPFGALRTLLELARTQSQRERAEONRI | FDSG
DDPPLSI DVPCALRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPHALRTLLELARTQSQRERAENRI | FDSG
DDPPLSI DVPI GLLRTLLELARTQSQRERAEONRI | FDSG
DDPPLSI DVPKALRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPLGLLRTLLELARTQSQRERAEONRI | FDSG
DDPPLSI DVPVGELLRTLLELARTQSQRERAEONRI | FDSG
DDPPLSI DVPNGALRTLLELARTQSQRERAECNRI | FDSG
DDPPLSI DVPPGALRTLLELARTQSQRERAECNRI | FDSG
DDPPLSI DVPOGLLRTLLELARTQSQRERAECNRI | FDSG
DDPPLSI DVPRGALRTLLELARTQSQRERAECNRI | FDSG
DDPPLSI DVPSALRTLLELARTQSQRERAENRI | FDSG
DDPPLSI DVPTALRTLLELARTQSQRERAECNRI | FDSG
DDPPLSI DVPVALLRTLLELARTQSQRERAENRI | FDSG
DDPPLSI DVPVGALRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPYA.LRTLLELARTQSQRERAEONRI | FDSG

61
62
63
64
65
66
67
68
69
70
71
72
73
74
75
76
77
78
79
80

DDPPLSI DVPI ALLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPI CLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPI CLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPI ELLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
DDPPLSI DVPI FLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
DDPPLSI DVPI GLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
DDPPLSI DVPI H.LRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
DDPPLSI DVPI | LLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPI KLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
DDPPLSI DVPI LLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPI M.LRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPI NLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPI PLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPI (LLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPI RLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPI SLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPI TLLRTLLELARTQSQRERAEQNRI | FDSG
DDPPLSI DVPI VLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
DDPPLSI DVPI VWL RTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG
DDPPLSI DVPI YLLRTLLELARTQSQRERAEQNR! | FDSG






