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∆ Differenz 

∆G freie Gibbs Energie 

∆H Reaktionsenthalpie 

∆S Entropie 

Φ-Winkel Torsionswinkel des Peptidrückgrats durch Rotation um die N-Cα-Bindung 

Ψ-Winkel Torsionswinkel des Peptidrückgrats durch Rotation um die Cα-C-Bindung 

σ Standardabweichung 

1D/3D Ein-/Dreidimensional 

AF6 all-1 Fusion Partner on Chromosome 6 [UP: P55196] 

ANOVA Varianzanalyse (engl. analysis of variance) 

BLU Boehringer-Light-Units 

COMBINE Comparative-Binding-Energy-Analyse 

CoMFA Comparative-Molecular-Field-Analyse 

CSP Veränderung der chemischen Verschiebung (engl. chemical shift perturbation) 

CT Carboxyterminus eines Peptids/Protein (C-Terminus) 

Cα Cα-Atom einer Aminosäure 

DNA Desoxyribonukleinsäure (engl. deoxyribonucleic acid) 

DTT 1,4-Dithiothreitol 

SH3 Src homology 3 Domäne 

EDTA Ethylendiamin-N,N,N´,N´-tetraessigsäure 

EVH1 Ena/Vasp-homolgy 1 Domäne 

ERBIN ErbB2 interacting protein [UP: Q9NR18] 

Fmoc 9-Fluorenylmethyloxycarbonyl 

GST Glutathion-S-Transferase 

I Signalintensität 

IUPAC International Union of Pure and Applied Chemistry 

Ka Assoziationskonstante 

Kd Dissoziationskonstante 

ln natürlicher Logarithmus 

MAD Median der absoluten Abweichungen 
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MALDI-TOF Matrix-assisted laser desorption and ionisation - time of flight 

MD Moleküldynamik 

MFehler Multiplikativer Fehler geschätzt an Hand der SDEP 

n.b. nicht bestimmt 

NMR Kernmagnetische Resonanz (engl. nuclear magnetic resonance) 

NT Aminoterminus eines Peptids/Proteins (N-Terminus) 

PAM Mutationsdatenmatrix von Margret Dayhoff44 (engl. percent accepted mutations) 

PCA Hauptkomponenten-Analyse (engl. principal component analysis)  

PDB Protein Data Bank20 (http://www.rcsb.org/pdb) 

ppm parts per million 

PDZ PDZ-Domäne (Akronym aus den Proteinnamen PSD95, DLG und ZO1) 

PFAM Protein families database of alignments and HMMs16 

(http://www.sanger.ac.uk/Pfam) 

pHMM Profile-Hidden-Markov-Modell 

PLS multivariates Regressionsverfahren (engl. partial least squares) 

PPII Polyprolin-Typ-II-Helix 

Q2 kreuzvalidierter Determinationskoeffizient 

QSAR quantitative Struktur-Aktivitäts-Beziehung  

(engl. quantitative structure-activity relationship) 

QSP Quantitative Spezifitäts-Profile 

R Allgemeine Gaskonstante 

R2 Determinationskoeffizient 

RG Peptidrückgrat 

RMSD Mittlere quadratische Abweichung (engl. root mean square deviation) 

RNA Ribonukleinsäure (engl. ribonucleic acid) 

RP-HPLC Reverse-Phase-Hochleistungsflüssigkeitschromatographie  

(engl. reversed phase – high performance liquid chromatography) 

SA Substitutionsanalysen 

SB- Präfix für den Superbinder einer Domäne 

SDEP Standardabweichung der Fehler der Vorhersage  

(engl. standard deviation of errors of prediction) 

SMART Simple Modular Architecture Research Tool161 (http://smart.embl-heidelberg.de) 

SNA1 α1-Syntrophin [UP: Q13424] 
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SPR Oberflächen-Plasmon-Resonanz-Verfahren (engl. surface plasmon resonance) 

T Temperatur 

UP UniProt10 Protein Datenbank (http://www.expasy.uniprot.org) 

UP-ID Zugriffscode eines Proteins in der UniProt10 Protein Datenbank 

UV Ultraviolett 

vR2 validierter Determinationskoeffizient 

wt Wildtyp/Ausgangspeptid in Substitutionsanalysen 

WW WW-Domäne (Akronym aus zwei konservierten Tryptophanresten (W)) 

Darüber hinaus werden übliche Abkürzungen verwendet. 
 

Bezeichnung konservierter Elemente/Positionen innerhalb homologer Strukturen: 

(siehe auch Material und Methoden Abschnitt 2.1.2) 

αA, αB… erste, zweite, … α-Helix  

βA, βB… erster, zweiter, … β-Strang 

λ Ligandenposition 

ω WW-Domänenposition 
 

Nomenklatur und Symbole für Aminosäuresequenzen und Sequenzmotive: 

L-Aminosäuren werden nach dem Einbuchstabencode bezeichnet. 

(siehe auch Material und Methoden Abschnitt 2.1.3) 

ac- acetylierte N-terminale Aminogruppe 

-NH2 amidierte C-terminale Carboxylgruppe 

Φ hydrophobe Aminosäuren1 

Ψ aliphatische Aminosäuren1 

π kleine Aminosäuren1 

β β-Alanin 

x alle proteinogenen L-Aminosäuren 

J 6-Aminohexansäure 

COOH C-terminale Carboxylgruppe 

b alle proteinogenen L-Aminosäuren außer C, M und W 

po Präfix für phosphorylierte Aminosäuren 
 

Nomenklatur der Proteine, Domänen und Abkürzungen der Organismen siehe Material und 

Methoden Abschnitt 2.1.1 
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