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AF-6  ALL-1 (akute lymphatic leukemia) Fusionspartner von Chromosom 6 
AJ  Adherens junction(s) 
ANOVA Varianzanalyse (analysis of variance) 
AMD  Adhäsion-Modulationsdomäne 
aPKC  atypische Proteinkinase C 
AS  Aminosäuren 
ASIP  aPKC isotyp-spezifisch interagierendes Protein 
ATP  Adenosintriphosphat 
AUZ  analytische Ultrazentrifugation 
BHS  Blut-Hirnschranke 
bp  Basenpaare 
CAD  Calcium-Adhäsionsdomäne (in Cadherinen) 
CAR  Zelladhäsionserkennung (cell adhesion recognition) 
CASK  Calcium/Calmodulin-abhängige Serinproteinkinase 
CC  Coiled coil 
CCa, b  von Vorhersagen und Modellen abgeleitete CC-Helix in Occludin 
CD  Circulardichroismus 
cDNA  komplementäre DNA 
CK2  Caseinkinase 2 
CLMP  Coxsackie und Adenovirusrezeptor-ähnliches Membranprotein (coxsackie and 

adenovirus receptor-like membrane protein) 
CPE  Clostridium perfringens Enterotoxin 
Cx  Connexin (mit Angabe der Molmasse in kDa) 
Dlg  discs large von Drosophila melanogaster 
DLS  Dynamische Lichtstreuung 
DMSO  Dimethylsufoxid 
DNA  Desoxyribonukleinsäure 
Drome  Drosophila melanogaster 
DSS  Disuccimidylsuberat 
DTT  Dithiothreitol 
ECL  Extrazellulärer Loop (extracellular loop) 
E. coli  Escherichia coli 
EDC  1-Ethyl-3-(3-Dimethylaminopropyl)-Carbodiimid 
EDTA  Ethylendiamin-N,N,N´,N´-tetraessigsäure 
EGF  epidermaler Wachstumsfaktor (epidermal growth factor)  
ERK Extrazellular regulierte Kinase 
fastA  ein Programm zum Suchen von Sequenzähnlichkeiten in einer Datenbank zu 

einer gegebenen Startsequenz 
GCN4 generelles Kontrollprotein 4 (generell control protein 4) (ein 

Transkriptionsfaktor in Hefe) 
GFP grün fluoreszierendes Protein 
GKAP  GUK assoziiertes Protein 
GMP  Guanosinmonophosphat 
GST  Glutathion-S-Transferase 
GTP  Guanosintriphosphat 
GUK  Guanylatkinase bzw. Guanylatkinase-ähnliche Domäne 
Ha, Hb, Hc von Vorhersagen und Modellen abgeleitete Helices in Occludin 
HA/P   Hämagglutenin/Protease  
hCASK humanes CASK 
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His6  Proteinmarker aus 6 Histidinen 
HRP  Meerrettich-Peroxidase (horseraddish peroxidase) 
HUVEC Humane Nabelschnur Endothelzellen (human umbilical vein endothelial cells) 
IF  Intermediärfilament(e) 
IFN-γ  Interferon-γ 
IL-1β  Interleukin-1β 
IPTG  Isopropyl-β-D-thiogalactopyranosid 
JACOP Junction-assoziiertes coiled coil Protein 
JAM  junctionales Adhäsionsmolekül 
LB  Lauria-Bertram-Medium 
LYRIC Lysin-reiches CEACAM1 co-isoliertes Protein (lysin rich CEACAM1 co-

isolated protein) 
MAGI invertiertes MAGUK-Protein (MAGUK inverted protein) 
MAGUK Membranassoziiertes Guanylatkinase-homologes Protein 
MALDI Matrixunterstützte-Laserdesorptions-Ionisation (matrix assisted laser 

desorption ionisation) 
MARVEL Domäne in Proteinen mit 4 Transmembranbereichen aus den Proteinfamilien 

von Myelin und Lymphocyten, Physinen, Gyrinen und Occludin 
MBP Maltose-Bindungsprotein 
MCS Multiklonierungsstelle (multi cloning site) 
MDC Max-Delbrück-Center 
MDCK Madin-Darby Nierenzellen aus Hund (Madin-Darby canine kidney cells) 
MS Messenspektrometrie 
M.Tuberc.  Mycobacterium tuberculosis 
MUPP1 Multi-PDZ Domänenprotein 1 
NEB New England Biolabs 
NHS N-Hydroxysiccinimid 
NMM Minimalmedium (new minimal medium) 
NMR Kern-Spin-Resonanzspektroskopie (nuclear magnetic resonance spectroscopy) 
PA Paraformaldehyd 
PADJ Pals1 assoziiertes tight junction Protein (Pals1 associated tight junction 

protein) 
PAR defektes Aufteilungsprotein (partitioning defective protein) 
PBS phosphat-gepufferte Kochsalzlösung 
PCR Polymerasekettenreaktion (polymerase chain reaction) 
PDB  Protein-Datenbank (für dreidimensionale Strukturen jede mit einer vierstelligen 

Buchstaben-Zahlen Kennnummer) 
PDZ PSD-95/Dlg/ZO-1 Domäne (ev. noch Zahl dahinter, wenn eine bestimmte 

PDZ-Domäne aus einem Protein mit multiplen PDZs gemeint ist) 
PKC Proteinkinase C 
PMSF Phenyl-methyl-sulofonyl-fluorid 
PP Polyprolinregion 
pS Phosphorserin 
PSD Postsynaptisches Dichtheitsprotein 
PSI Pfund pro Quadratzoll (pound per square inch, 1PSI = 6,9 kPa)  
Oc Occludin 
RMSD mittlere quadratische Abweichung (root-mean-square deviation) 
RS Stokes-Radius 
RT Raumtemperatur 
RU Resonanzeinheit (resonance unit) 
SAF-B Gerüstanheftungsfaktor B (scaffold attachment factor B) 
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SAP Synapsen-assoziiertes Protein 
SDS Natriumdodecylsulfat (sodium dodecylsulfate) 
SDS-PAGE SDS-Polyacryl-Gelelektrophorese 
SEC Größenausschlusschromatografie (size exclusion chromatography)  
SEM standard error of mean 
SH3 Src homologe 3 Domäne (src homology 3 domain) 
SLS Statische Lichtstreuung 
SNAP Synaptosome-assoziiertes Protein 
SNARE SNAP Rezeptor 
SP Säulenpuffer 
SPR Oberflächenplasmonresonanzspektroskopie (surface plasmon resonance 

spectroscopy) 
SS Sekundärstrukturen 
STAT Signaltransducer und Activator der Transkription) 
TBS Tris-gepufferte Kochsalzlösung (Tris buffered saline) 
TEER transepithelialer elektrischer Widerstand (transepithelial electrical resistance)  
TFA Trifluoressigsäure (trifluor acetic acid) 
TJ Tight junction(s) (dichte Zellverbindungen) 
TM4 vierter transmembranaler Bereich eines Proteins 
TMR Tetramethylrhodamin (ein roter Farbstoff) 
TNF-α Tumor-Nekrose-Faktor-α 
UV Ultraviolettes Licht 
VEGF vakulärer endothelialer Wachstumsfaktor 
VAMP Vesikel assoziiertes Membranprotein 
VAP-33 33 kDa großes VAMP-assoziiertes Protein  
VH1-3 Vinculin homologe Regionen 1-3 in α-Catenin 
WT Wildtyp 
WW Proteinbindungsdomäne an Polyprolinmotive mit zwei konservierten 

Tryptophanen (W) 
ZAK  ZO-1 assoziierte Kinase 
ZNS  Zentralnervensystem 
ZO-1,2,3 Zonula occludens Protein 1 bzw. 2 oder 3 
ZONAB ZO-1 assoziiertes Nukleinsäure bindendes Protein  
 
Aminosäuren sind mit den üblichen Einbuchstabensymbolen abgekürzt: 
A= Alanin, C= Cystein, D= Asparaginsäure, E= Glutaminsäure, F= Phenylalanin, G= Glycin, 
H= Histidin, I= Isoleucin, K= Lysin, L= Leucin, M= Methionin, N= Asparagin, P= Prolin, Q= 
Glutamin, R= Arginin, S= Serin, T= Threonin, V= Valin, W= Tryptophan, Y= Tyrosin. 
 
Analog sind auch die DNA-Basen abgekürzt: 
A= Adenin, C= Cytosin, G= Guanin, T= Thymin 
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