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8 Anhang 

8.1 Hybridisierungsbereiche der PCR-Primer in pCRF2a 

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

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

? Die Primer oberhalb der Nukleinsäuresequenz verlängern die DNA in Richtung 3‘-Ende 
und die komplementären Primer unterhalb der Nukleinsäuresequenz in Richtung 5‘-
Ende. 

? Start- und Stopkodon sind fett gedruckt. 

? Eingefügte Restriktionsschnittstellen sind unterstrichen. 

     5’-CCGGAtatccATGGACGCGGCGCTGC-3’ (#3016) 
  5’-GCTCCGGAGCGCAATGGACGCGG-3’(5‘PCR2A) 

-11 TCCGGAGCGCAATGGACGCGGCGCTGCTCCTCAGCCTGCTGGAGGCCAACTGCAGCCTGGCACTGGCCGAAGAGCTGCTT 
 AGGCCTCGCGTTACCTGCGCCGCGACGAGGAGTCGGACGACCTCCGGTTGACGTCGGACCGTGACCGGCTTCTCGACGAA 
  

70 TTGGACGGCTGGGGAGAGCCCCCGGACCCCGAAGGTCCCTACTCCTACTGCAACACGACCTTGGACCAGATCGGGACCTG 
 AACCTGCCGACCCCTCTCGGGGGCCTGGGGCTTCCAGGGATGAGGATGACGTTGTGCTGGAACCTGGTCTAGCCCTGGAC 
  

150 CTGGCCCCAGAGCGCGCCTGGAGCCCTAGTGGAGAGACCATGCCCCGAATACTTCAACGGCATCAAGTACAACACGACCC 
 GACCGGGGTCTCGCGCGGACCTCGGGATCACCTCTCTGGTACGGGGCTTATGAAGTTGCCGTAGTTCATGTTGTGCTGGG 
  

230 GGAATGCCTACAGAGAATGCCTGGAGAATGGGACCTGGGCCTCAAGGATCAACTACTCACACTGTGAACCCATTTTGGAT 
 CCTTACGGATGTCTCTTACGGACCTCTTACCCTGGACCCGGAGTTCCTAGTTGATGAGTGTGACACTTGGGTAAAACCTA 
  

310 GACAAGCAGAGGAAGTATGACCTGCATTACCGAATCGCCCTCATCATCAACTACCTGGGCCACTGTGTTTCCGTGGTGGC 
 CTGTTCGTCTCCTTCATACTGGACGTAATGGCTTAGCGGGAGTAGTAGTTGATGGACCCGGTGACACAAAGGCACCACCG 
 3’-TGACACAAAGGCACCACCG 
  

390 CCTGGTGGCTGCTTTCCTGCTTTTCCTAGTGCTGCGGAGTATCCGCTGCCTGCGGAATGTGATCCACTGGAACCTCATCA 
 GGACCACCGACGAAAGGACGAAAAGGATCACGACGCCTCATAGGCGACGGACGCCTTACACTAGGTGACCTTGGAGTAGT 
 GGA-5‘ (JainREV-2A) 
  

470 CCACCTTCATCCTGAGAAACATCACGTGGTTCCTGCTGCAACTCATCGACCACGAAGTGCATGAGGGCAATGAGGTCTGG 
 GGTGGAAGTAGGACTCTTTGTAGTGCACCAAGGACGACGTTGAGTAGCTGGTGCTTCACGTACTCCCGTTACTCCAGACC 
  

550 TGCCGCTGCGTCACCACCATATTCAACTACTTTGTGGTCACCAACTTCTTCTGGATGTTTGTGGAAGGCTGCTACCTGCA 
 ACGGCGACGCAGTGGTGGTATAAGTTGATGAAACACCAGTGGTTGAAGAAGACCTACAAACACCTTCCGACGATGGACGT 
  

630 CACGGCCATCGTCATGACGTACTCCACGGAGCATCTGCGCAAGTGGCTCTTCCTCTTCATTGGATGGTGCATACCCTGCC 
 GTGCCGGTAGCAGTACTGCATGAGGTGCCTCGTAGACGCGTTCACCGAGAAGGAGAAGTAACCTACCACGTATGGGACGG 
  

710 CTATCATTGTCGCCTGGGCAGTTGGCAAACTCTACTATGAGAATGAGCAGTGCTGGTTTGGCAAGGAACCTGGTGACTTA 
 GATAGTAACAGCGGACCCGTCAACCGTTTGAGATGATACTCTTACTCGTCACGACCAAACCGTTCCTTGGACCACTGAAT 
  

790 GTGGACTACATCTACCAGGGCCCCATCATCCTCGTGCTCCTCATCAATTTTGTGTTTCTGTTCAACATCGTCAGGATCCT 
 CACCTGATGTAGATGGTCCCGGGGTAGTAGGAGCACGAGGAGTAGTTAAAACACAAAGACAAGTTGTAGCAGTCCTAGGA 
  

870 GATGACAAAACTGCGAGCCTCCACCACATCCGAGACCATCCAGTACAGGAAGGCAGTGAAGGCCACCCTGGTCCTCCTCC 
 CTACTGTTTTGACGCTCGGAGGTGGTGTAGGCTCTGGTAGGTCATGTCCTTCCGTCACTTCCGGTGGGACCAGGAGGAGG 
  

950 CCCTGTTGGGCATCACCTACATGCTCTTCTTTGTCAATCCTGGAGAGGACGACCTGTCACAGATTGTGTTCATCTACTTC 
 GGGACAACCCGTAGTGGATGTACGAGAAGAAACAGTTAGGACCTCTCCTGCTGGACAGTGTCTAACACAAGTAGATGAAG 
  

1030 AACTCTTTCCTGCAGTCCTTTCAGGGTTTCTTTGTGTCCGTTTTCTACTGCTTCTTCAATGGAGAGGTGCGCTCCGCCCT 
 TTGAGAAAGGACGTCAGGAAAGTCCCAAAGAAACACAGGCAAAAGATGACGAAGAAGTTACCTCTCCACGCGAGGCGGGA 
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1110 GAGAAAGCGGTGGCACCGTTGGCAGGACCACCACGCCCTCCGAGTGCCTGTGGCCCGGGCCATGTCCATTCCCACATCGC 
 CTCTTTCGCCACCGTGGCAACCGTCCTGGTGGTGCGGGAGGCTCACGGACACCGGGCCCGGTACAGGTAAGGGTGCAGCG 
  

1190 CCACCAGGATCAGCTTCCACAGCATCAAGCAGACAGCTGCCGTGTGATCCCCTGTCACCCATCTGCCCAGCACTCCACCA 
 GGTGGTCCTAGTCGAAGGTGTCGTAGTTCGTCTGTCGACGGCACACTAGGGGACAGTGGGTAGACGGGTCGTGAGGTGGT 
                   3‘-CGTAGTTCGTCTGTCGACGGCACACTAGatctaAaT-5‘(Xba2A-REV) 
  

8.2 Hybridisierungsbereiche der PCR-Primer in pCRF2b 

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

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

? Die Primer oberhalb der Nukleinsäuresequenz verlängern die DNA in Richtung 3‘-Ende 
und die komplementären Primer unterhalb der Nukleinsäuresequenz in Richtung 5‘-
Ende. 

? Start- und Stopkodon sind fett gedruckt. 

? Eingefügte Restriktionsschnittstellen sind unterstrichen. 

                       5’-CTGgatatcCATGGGGCCCCCAGGCT-3’ (# 3017) 
-31 ...............................ATGGGGCCCCCAGGCTCTCTTCCCAGTGCACAACTCCTCCTCTGCCTAT 

 ...............................TACCCCGGGGGTCCGAGAGAAGGGTCACGTGTTGAGGAGGAGACGGATA 
  

50 ACTCTCTGCTCCCACTGCTCCAGGTGGCCCAACCAGGCCAGGCACTCCAGGACCAGCCCCTGTGGACACTTTTGGAGCAG 
 TGAGAGACGAGGGTGACGAGGTCCACCGGGTTGGTCCGGTCCGTGAGGTCCTGGTCGGGGACACCTGTGAAAACCTCGTC 
  

130 TACTGCCATAGGACCACAACTCGGAATTTTTCAGGTCCCTACTCCTACTGCAACACGACCTTGGACCAGATCGGGACCTG 
 ATGACGGTATCCTGGTGTTGAGCCTTAAAAAGTCCAGGGATGAGGATGACGTTGTGCTGGAACCTGGTCTAGCCCTGGAC 
  

210 CTGGCCCCAGAGCGCGCCTGGAGCCCTAGTGGAGAGACCATGCCCCGAATACTTCAACGGCATCAAGTACAACACGACCC 
 GACCGGGGTCTCGCGCGGACCTCGGGATCACCTCTCTGGTACGGGGCTTATGAAGTTGCCGTAGTTCATGTTGTGCTGGG 
  

290 GGAATGCCTACAGAGAATGCCTGGAGAATGGGACCTGGGCCTCAAGGATCAACTACTCACACTGTGAACCCATTTTGGAT 
 CCTTACGGATGTCTCTTACGGACCTCTTACCCTGGACCCGGAGTTCCTAGTTGATGAGTGTGACACTTGGGTAAAACCTA 
  

370 GACAAGCAGAGGAAGTATGACCTGCATTACCGAATCGCCCTCATCATCAACTACCTGGGCCACTGTGTTTCCGTGGTGGC 
 CTGTTCGTCTCCTTCATACTGGACGTAATGGCTTAGCGGGAGTAGTAGTTGATGGACCCGGTGACACAAAGGCACCACCG 
  

450 CCTGGTGGCTGCTTTCCTGCTTTTCCTAGTGCTGCGGAGTATCCGCTGCCTGCGGAATGTGATCCACTGGAACCTCATCA 
 GGACCACCGACGAAAGGACGAAAAGGATCACGACGCCTCATAGGCGACGGACGCCTTACACTAGGTGACCTTGGAGTAGT 
  

530 CCACCTTCATCCTGAGAAACATCACGTGGTTCCTGCTGCAACTCATCGACCACGAAGTGCATGAGGGCAATGAGGTCTGG 
 GGTGGAAGTAGGACTCTTTGTAGTGCACCAAGGACGACGTTGAGTAGCTGGTGCTTCACGTACTCCCGTTACTCCAGACC 
  

610 TGCCGCTGCGTCACCACCATATTCAACTACTTTGTGGTCACCAACTTCTTCTGGATGTTTGTGGAAGGCTGCTACCTGCA 
 ACGGCGACGCAGTGGTGGTATAAGTTGATGAAACACCAGTGGTTGAAGAAGACCTACAAACACCTTCCGACGATGGACGT 
  

690 CACGGCCATCGTCATGACGTACTCCACGGAGCATCTGCGCAAGTGGCTCTTCCTCTTCATTGGATGGTGCATACCCTGCC 
 GTGCCGGTAGCAGTACTGCATGAGGTGCCTCGTAGACGCGTTCACCGAGAAGGAGAAGTAACCTACCACGTATGGGACGG 
  

770 CTATCATTGTCGCCTGGGCAGTTGGCAAACTCTACTATGAGAATGAGCAGTGCTGGTTTGGCAAGGAACCTGGTGACTTA 
 GATAGTAACAGCGGACCCGTCAACCGTTTGAGATGATACTCTTACTCGTCACGACCAAACCGTTCCTTGGACCACTGAAT 
  

850 GTGGACTACATCTACCAGGGCCCCATCATCCTCGTGCTCCTCATCAATTTTGTGTTTCTGTTCAACATCGTCAGGATCCT 
 CACCTGATGTAGATGGTCCCGGGGTAGTAGGAGCACGAGGAGTAGTTAAAACACAAAGACAAGTTGTAGCAGTCCTAGGA 
  

930 GATGACAAAACTGCGAGCCTCCACCACATCCGAGACCATCCAGTACAGGAAGGCAGTGAAGGCCACCCTGGTCCTCCTCC 
 CTACTGTTTTGACGCTCGGAGGTGGTGTAGGCTCTGGTAGGTCATGTCCTTCCGTCACTTCCGGTGGGACCAGGAGGAGG 
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1010 CCCTGTTGGGCATCACCTACATGCTCTTCTTTGTCAATCCTGGAGAGGACGACCTGTCACAGATTGTGTTCATCTACTTC 

 GGGACAACCCGTAGTGGATGTACGAGAAGAAACAGTTAGGACCTCTCCTGCTGGACAGTGTCTAACACAAGTAGATGAAG 
  

1090 AACTCTTTCCTGCAGTCCTTTCAGGGTTTCTTTGTGTCCGTTTTCTACTGCTTCTTCAATGGAGAGGTGCGCTCCGCCCT 
 TTGAGAAAGGACGTCAGGAAAGTCCCAAAGAAACACAGGCAAAAGATGACGAAGAAGTTACCTCTCCACGCGAGGCGGGA 
  

1170 GAGAAAGCGGTGGCACCGTTGGCAGGACCACCACGCCCTCCGAGTGCCTGTGGCCCGGGCCATGTCCATTCCCACATCGC 
 CTCTTTCGCCACCGTGGCAACCGTCCTGGTGGTGCGGGAGGCTCACGGACACCGGGCCCGGTACAGGTAAGGGTGCAGCG 
  

1250 CCACCAGGATCAGCTTCCACAGCATCAAGCAGACAGCTGCCGTGTGATCCCCTGTCACCCATCTGCCCAGCACTCCACCA 
 GGTGGTCCTAGTCGAAGGTGTCGTAGTTCGTCTGTCGACGGCACACTAGGGGACAGTGGGTAGACGGGTCGTGAGGTGGT 
                    3‘-CGTAGTTCGTCTGTCGACGGCACACTAGatctaAaT-5‘(Xba2A-REV) 
  

8.3 Vergleich der publizierten und klonierten CRF2a-Sequenz 

? CRF2A_p zeigt die publizierte Datenbanksequenz des Ratten CRF2a (Genbank 
Accession Nummer U16235, Lovenberg et al., 1995). 

? CRF2A_k stellt die klonierte Nukleotidsequenz des CRF2a-Rezeptors aus Ratte und die 
entsprechende Aminosäuresequenz dar. 

? Start- und Stopkodon sind fett gedruckt. 

? Der Beginn der übereinstimmenden Nukleotid- und Aminosäuresequenz zwischen dem 
CRF2a-Rezeptors und dem CRF2b-Rezeptor ist blau gedruckt. 

? Abweichende Nukleotide in der klonierten Sequenz sind rot gedruckt. 

? Die Mutation, die keine Änderung der Aminosäuresequenz zur Folge hat, ist grau 
unterlegt. 

? Die Mutation mit Änderung der Aminosäuresequenz ist rot hinterlegt. 

CRF2A_p ....GAGCGCAATGGACGCGGCGCTGCTCCTCAGCCTGCTGGAGGCCAACTGCAGCCTGGCACTGGCCGAAGAGCTGCTT 69 
CRF2A_k ....GATATCCATGGACGCGGCGCTGCTCCTCAGCTTGCTGGAGGCCAACTGCAGCCTGGCACTGGCCGAAGAGCTGCTT 69 
             M  D  A  A  L  L  L  S  L  L  E  A  N  C  S  L  A  L  A  E  E  L  L   23 
   
CRF2A_p TTGGACGGCTGGGGAGAGCCCCCGGACCCCGAAGGTCCCTACTCCTACTGCAACACGACCTTGGACCAGATCGGGACCTG 149 
CRF2A_k TTGGACGGCTGGGGAGAGCCCCCGGACCCCGAAGGTCCCTACTCCTACTGCAACACGACCTTGGACCAGATCGGGACCTG 149 
  L  D  G  W  G  E  P  P  D  P  E  G  P  Y  S  Y  C  N  T  T  L  D  Q  I  G  T  C 50 
   
CRF2A_p CTGGCCCCAGAGCGCGCCTGGAGCCCTAGTGGAGAGACCATGCCCCGAATACTTCAACGGCATCAAGTACAACACGACCC 229 
CRF2A_k CTGGCCCCAGAGCGCGCCTGGAGCCCTAGTGGAGAGACCATGCCCCGAATACTTCAACGGCATCAAGTACAACACGACCC 229 
   W  P  Q  S  A  P  G  A  L  V  E  R  P  C  P  E  Y  F  N  G  I  K  Y  N  T  T   76 
   
CRF2A_p GGAATGCCTACAGAGAATGCCTGGAGAATGGGACCTGGGCCTCAAGGATCAACTACTCACACTGTGAACCCATTTTGGAT 309 
CRF2A_k GGAATGCCTACAGAGAATGCCTGGAGAATGGGACCTGGGCCTCAAGGGTCAACTACTCACACTGTGAACCCATTTTGGAT 309 
 R  N  A  Y  R  E  C  L  E  N  G  T  W  A  S  R  V  N  Y  S  H  C  E  P  I  L  D  103 
   
CRF2A_p GACAAGCAGAGGAAGTATGACCTGCATTACCGAATCGCCCTCATCATCAACTACCTGGGCCACTGTGTTTCCGTGGTGGC 389 
CRF2A_k GACAAGCAGAGGAAGTATGACCTGCATTACCGAATCGCCCTCATCATCAACTACCTGGGCCACTGTGTTTCCGTGGTGGC 389 
  D  K  Q  R  K  Y  D  L  H  Y  R  I  A  L  I  I  N  Y  L  G  H  C  V  S  V  V  A 130 
   
CRF2A_p CCTGGTGGCTGCTTTCCTGCTTTTCCTAGTGCTGCGGAGTATCCGCTGCCTGCGGAATGTGATCCACTGGAACCTCATCA 469 
CRF2A_k CCTGGTGGCTGCTTTCCTGCTTTTCCTAGTGCTGCGGAGTATCCGCTGCCTGCGGAATGTGATCCACTGGAACCTCATCA 469 
   L  V  A  A  F  L  L  F  L  V  L  R  S  I  R  C  L  R  N  V  I  H  W  N  L  I   156 
   
CRF2A_p CCACCTTCATCCTGAGAAACATCACGTGGTTCCTGCTGCAACTCATCGACCACGAAGTGCATGAGGGCAATGAGGTCTGG 549 
CRF2A_k CCACCTTCATCCTGAGAAACATCACGTGGTTCCTGCTGCAACTCATCGACCACGAAGTGCATGAGGGCAATGAGGTCTGG 549 
 T  T  F  I  L  R  N  I  T  W  F  L  L  Q  L  I  D  H  E  V  H  E  G  N  E  V  W  183 
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CRF2A_p TGCCGCTGCGTCACCACCATATTCAACTACTTTGTGGTCACCAACTTCTTCTGGATGTTTGTGGAAGGCTGCTACCTGCA 629 
CRF2A_k TGCCGCTGCGTCACCACCATATTCAACTACTTTGTGGTCACCAACTTCTTCTGGATGTTTGTGGAAGGCTGCTACCTGCA 629 
  C  R  C  W  T  T  I  F  N  Y  F  V  V  T  N  F  F  W  M  F  V  E  G  C  Y  L  H 210 
   
CRF2A_p CACGGCCATCGTCATGACGTACTCCACGGAGCATCTGCGCAAGTGGCTCTTCCTCTTCATTGGATGGTGCATACCCTGCC 709 
CRF2A_k CACGGCCATCGTCATGACGTACTCCACGGAGCATCTGCGCAAGTGGCTCTTCCTCTTCATTGGATGGTGCATACCCTGCC 709 
   T  A  I  V  M  T  Y  S  T  E  H  L  R  G  W  L  F  L  F  I  G  W  C  I  P  C   236 
   
CRF2A_p CTATCATTGTCGCCTGGGCAGTTGGCAAACTCTACTATGAGAATGAGCAGTGCTGGTTTGGCAAGGAACCTGGTGACTTA 789 
CRF2A_k CTATCATTGTCGCCTGGGCAGTTGGCAAACTCTACTATGAGAATGAGCAGTGCTGGTTTGGCAAGGAACCTGGTGACTTA 789 
 P  I  I  V  A  W  A  V  G  K  L  Y  Y  E  N  E  Q  C  W  F  G  K  E  P  G  D  L  263 
   
CRF2A_p GTGGACTACATCTACCAGGGCCCCATCATCCTCGTGCTCCTCATCAATTTTGTGTTTCTGTTCAACATCGTCAGGATCCT 869 
CRF2A_k GTGGACTACATCTACCAGGGCCCCATCATCCTCGTGCTCCTCATCAATTTTGTGTTTCTGTTCAACATCGTCAGGATCCT 869 
  V  D  Y  I  Y  Q  G  P  I  I  L  V  L  L  I  N  F  V  F  L  F  N  I  V  R  I  L 290 
   
CRF2A_p GATGACAAAACTGCGAGCCTCCACCACATCCGAGACCATCCAGTACAGGAAGGCAGTGAAGGCCACCCTGGTCCTCCTCC 949 
CRF2A_k GATGACAAAACTGCGAGCCTCCACCACATCCGAGACCATCCAGTACAGGAAGGCAGTGAAGGCCACCCTGGTCCTCCTCC 949 
   M  T  A  L  R  A  S  T  T  S  E  T  I  Q  Y  R  K  A  V  K  A  T  L  V  L  L   316 
   
CRF2A_p CCCTGTTGGGCATCACCTACATGCTCTTCTTTGTCAATCCTGGAGAGGACGACCTGTCACAGATTGTGTTCATCTACTTC 1029 
CRF2A_k CCCTGTTGGGCATCACCTACATGCTCTTCTTTGTCAATCCTGGAGAGGACGACCTGTCACAGATTGTGTTCATCTACTTC 1029 
 P  L  L  G  I  T  Y  M  L  F  F  V  N  P  G  E  D  D  L  S  Q  I  V  F  I  Y  F  343 
   
CRF2A_p AACTCTTTCCTGCAGTCCTTTCAGGGTTTCTTTGTGTCCGTTTTCTACTGCTTCTTCAATGGAGAGGTGCGCTCCGCCCT 1109 
CRF2A_k AACTCTTTCCTGCAGTCCTTTCAGGGTTTCTTTGTGTCCGTTTTCTACTGCTTCTTCAATGGAGAGGTGCGCTCCGCCCT 1109 
  N  S  F  L  Q  S  F  Q  G  F  F  V  S  V  F  Y  C  F  F  N  G  E  F  R  S  A  L 370 
   
CRF2A_p GAGAAAGCGGTGGCACCGTTGGCAGGACCACCACGCCCTCCGAGTGCCTGTGGCCCGGGCCATGTCCATTCCCACATCGC 1189 
CRF2A_k GAGAAAGCGGTGGCACCGTTGGCAGGACCACCACGCCCTCCGAGTGCCTGTGGCCCGGGCCATGTCCATTCCCACGTCGC 1189 
   R  K  R  W  H  R  W  Q  D  H  H  A  L  R  V  P  V  A  R  A  M  S  I  P  T  S   396 
   
CRF2A_p CCACCAGGATCAGCTTCCACAGCATCAAGCAGACAGCTGCCGTGTGATCCCCT........................... 1242 
CRF2A_k CCACCAGGATCAGCTTCCACAGCATCAAGCAGACAGCTGCCGTGTGATCTAGA........................... 1242 
 P  T  R  I  S  F  H  S  I  K  Q  T  A  A  V 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 großen 
Buchstaben gekennzeichnet; die nicht hybridisierenden Sequenzen haben kleine 
Buchstaben.  

Bezeichnung Sequenz (5‘→  3‘) Verwendung 

2A-REV GCAGATGGGTGACAGGGGAT cDNA-Synthese  

5‘PCR2A GCTCCGGAGCGCAATGGACGCGG Amplifizierung von CRF2a 

JainREV-2A AGGGCCACCACGGAAACACAGT Amplifizierung von CRF2b 

Xba 2A-REV TaAatctaGATCACACGGCAGCTGTCTGCTTGATGC Amplifizierung von CRF2a 

# 3016 CCGGAtatccATGGACGCGGCGCTGC Amplifizierung von CRF2a 

# 3017 CTGgatatcCATGGGGCCCCCAGGCT Amplifizierung von CRF2b 

# 9001 AATTAACCCTCACTAAAGGG Sequenzierung in pBluescript SK- 

# 9002 TAATACGACTCACTATAGGG Sequenzierung in pBluescript SK- 
und pcDNA3-Max(Hygro)+ 

# 9067 GTAGACAACAAACGGGGAG Sequenzierung in pcDNA3-Max 
(Hygro)+ 

# uni GTAAAACGACGGCCAGT Amplifizierung von CRF2a 
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8.5 Primärstrukturen der in den Struktur-Wirkungs-

Untersuchungen eingesetzten Peptide 

? Die verschiedenen α-helikalen Linkerlängen sind kursiv dargestellt. 

? Abweichende Aminosäurereste von der Primärstruktur des Ursprungspeptids sind fett 
gedruckt. 

Bezeichnung des Peptids Primärstruktur 

UEK(1-40) DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKEEKEKKRKEQNRKLLDEV -NH2 

Des(23-24)-UEK DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKKEKKRKEQNRKLLDEV-NH2 

Des(23-25)-UEK DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKEKKRKEQNRKLLDEV-NH2 

Des(23-26)-UEK DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKKKRKEQNRKLLDEV-NH2 

Des(23-27)-UEK DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKKRKEQNRKLLDEV-NH2 

Des(23-28)-UEK DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKRKEQNRKLLDEV-NH2 

Des(23-29)-UEK DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIEKKEQNRKLLDEV -NH2 

UEK(1-21)-acp0-UEK(33-40) DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIE Q NRKLLDEV-NH2 

UEK(1-21)-acp1-UEK(33-40) DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIE acp NRKLLDEV-NH2 

UEK(1-21)-acp2-UEK(33-40) DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIE acp acp NRKLLDEV -NH2 

UEK(1-21)-acp3-UEK(33-40) DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIE acp acp acp NRKLLDEV -NH2 

UEK(1-21)-acp4-UEK(33-40) DDPPLSIDLTFHLLRTLLEIE acp acp acp acp NRKLLDEV-NH2 

NDD(1-3)-oCRF NDDPPISLDLTFHLLREVLEMTKADQLAQQAHSNRKLLDIA-NH2 

NMI(17-19)-oCRF SQEPPISLDLTFHLLRNMIEMTKADQLAQQAHSNRKLLDIA-NH2 

YLDEV(37-41)-oCRF SQEPPISLDLTFHLLREVLEMTKADQLAQQAHSNRKYLDEV-NH2 

SLE(11-13)-KMI(17-19)-oCRF SQEPPISLDLSLELLRKMIEMTKADQLAQQAHSNRKLLDIA-NH2 

VPIG(9-12)-Urocortin I DDPPLSIDVPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSV-NH2 

VPIG(9-12)-Sauvagin ZGPPISIDVPIGLLRKMIEIEKQEKEKQQAANNRLLLDTI-NH2 

VPIG(10-13)-Urotensin I NDDPPISIDVPIGLLRNMIEMARNENQREQAGLNRKYLDEV -NH2 

VPIG(10-13)-r/hCRF SEEPPISLDVPIGLLREVLEMARAEQLAQQAHSNRKLMEII-NH2 

VPIF(9-12)-Urocortin I DDPPLSIDVPIFLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSV-NH2 

A(8)-Urocortin II VILSLDVAIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHV -NH2 

H(9)-Urocortin II VILSLDVPHGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHV -NH2 

D(10)-Urocortin II VILSLDVPIDLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHV -NH2 
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8.6 Primärstrukturen der Urocortin II-Peptidbibliothek 

Ausgangssequenz für die Peptidbibliothek A ist mUrocortin II, VILSLDVPIGLLRILLEQARYK 

AARNQAATNAQILAHV (1-38), bei dem die letzte Position anstelle des Valins ein Glycin 

trägt (synthesetechnischer Grund, keine Racematbildung). Über Spot-Synthese an Cellu-

losemembranen wurde jede Aminosäure an der Position 7 – 10 im N-Terminus sukzessiv 

durch eine der 20 proteinogenen Aminosäuren einzelsubstituiert, was zu 80 Peptiden 

führte. 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. 

Peptid 
P 

Primärstruktur  

1 
2 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 
10 
11 
12 
13 
14 
15 
16 
17 
18 
19 
20 

VILSLDAPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDCPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDDPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDEPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDFPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDGPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDHPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDIPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDKPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDLPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDMPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDNPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDPPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDQPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDRPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDSPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDTPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDWPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDYPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 

 

21 
22 
23 
24 
25 
26 
27 
28 
29 
30 
31 
32 
33 

VILSLDVAIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVCIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVDIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVEIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVFIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVGIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVHIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVIIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVKIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVLIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVMIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVNIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
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34 
35 
36 
37 
38 
39 
40 

VILSLDVQIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVRIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVSIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVTIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVVIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVWIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVYIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 

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

VILSLDVPAGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPCGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPDGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPEGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPFGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPGGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPHGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPKGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPLGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPMGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPNGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPPGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPQGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPRGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPSGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPTGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPVGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPWGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPYGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 

 

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

VILSLDVPIALLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPICLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIDLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIELLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIFLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIGLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIHLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIILLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIKLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPILLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIMLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPINLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIPLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIQLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIRLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPISLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPITLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIVLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIWLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
VILSLDVPIYLLRILLEQARYKAARNQAATNAQILAHG 
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8.7 Primärstrukturen der VPIG(9-12)-Urocortin I-Peptid-

bibliothek 

Für die Peptidbibliothek B wurde zuerst durch Austausch des LTFH-Motivs gegen VPIG an 

Position 9 - 12 im N-Terminus des Urocortin I das auf Selektivität zu untersuchende VPIG-

Motiv eingefügt. Ausgangssequenz für diese Bibliothek war somit VPIG(9-12)-Urocortin I, 

DDPPLSIDVPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSV (1-40), bei dem die letzte Position 

anstelle des Valins ein Glycin trägt (synthesetechnischer Grund, keine Racematbildung). 

Über Spot-Synthese an Cellulosemembranen wurde jede Aminosäure an der Position 9 –

 12 im N-Terminus sukzessiv durch eine der 20 proteinogenen Aminosäuren 

einzelsubstituiert, was zu 80 Peptiden führte. 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. 

Peptid 
P 

Primärstruktur  

1 
2 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 
10 
11 
12 
13 
14 
15 
16 
17 
18 
19 
20 

DDPPLSIDAPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDCPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDDPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDEPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDFPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDGPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDHPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDIPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDKPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDLPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDMPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDNPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDPPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDQPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDRPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDSPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDTPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDWPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDYPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 

 

21 
22 
23 
24 
25 
26 
27 
28 
29 

DDPPLSIDVAIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVCIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVDIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVEIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVFIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVGIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVHIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVIIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVKIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
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30 
31 
32 
33 
34 
35 
36 
37 
38 
39 
40 

DDPPLSIDVLIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVMIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVNIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVQIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVRIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVSIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVTIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVVIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVWIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVYIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 

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

DDPPLSIDVPAGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPCGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPDGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPEGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPFGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPGGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPHGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPKGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPLGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPMGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPNGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPPGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPQGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPRGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPSGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPTGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPVGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPWGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPYGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 

 

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

DDPPLSIDVPIALLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPICLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIDLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIELLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIFLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIGLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIHLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIILLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIKLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPILLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIMLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPINLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIPLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIQLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIRLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPISLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPITLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIVLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIWLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 
DDPPLSIDVPIYLLRTLLELARTQSQRERAEQNRIIFDSG 

 




