Medizinische Fakultat Charité — Universitatsmedizin Berlin

Campus Benjamin Franklin
aus der Klinik fur Radiologie und Nuklearmedizin
Direktor: Prof. Dr. Dr. Karl-Jirgen Wolf

Experimente zur Optimierung der Methodik der
zweidimensionalen Gelelektrophorese
(2D-Gelelektrophorese)

Inaugural-Dissertation
zur Erlangung des Grades
Doctor rerum medicarum
Charité — Universitatsmedizin Berlin
Campus Benjamin Franklin

vorgelegt von Sandra Michaela Fuxius
aus Berlin



Referent: Prof. Dr. med. Andreas Baumgartner

Korreferent: Prof. Dr. rer. nat. Hartmut Schliter

Gedruckt mit Genehmigung der Charité - Universitatsmedizin Berlin
Campus Benjamin Franklin

Promoviert am: 16. Oktober 2007



Ergebnisse!
Sie fragen mich, warum ich so viele
Ergebnisse habe?
Ich weifs tausend Dinge, die nicht funktionieren.

Thomas Alva Edison

meiner Familie
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°C Grad Celsius

1D eindimensional

2D zweidimensional

ABC Ammoniumbicarbonat

ACN Acetonitril

APS Ammoniumpersulfat

ASB-14 Amidosulfobetain-14

CBB Coommassie Brilliant Blue
CHAPS 3-[(3-Cholamidopropyl)-Dimethyalmino]-Propansulfat
CTAB Cetyltrimethylammoniumbromid
Cv Variationskoeffizient

DDM Dodecylmaltosid

DMSO Dimethylsulfoxid

DTT Dithiotreitol

g Gramm

h Stunde(n)

HPLC High Performance Liquid Chromatography
IAA [odacetamid

IEF Isoelektrische Fokussierung

IPG Immobiline pH-Gradienten

1 Liter

LC Liquid Chromatography

Lut GD 70 Lutensol GD 70

M Mol pro Liter

m milli

m Meter

MALDI Matrix-assisted laser/desorbtion ionisation
MEK Methylethylketon

min Minute(n)

MS Massenspektrometrie

MS/MS Tandem-Massenspektrometrie
OGP Octyl-pB-D-glucopyranosid

P Pellet

p Wahrscheinlichkeit

PAGE Polyacrylamidgelelektrophorese
PMF Peptide Mass Fingerprint

S Sekunde(n)
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SDS Sodiumdodecylsulfat

SN Uberstand

TBP Tributylphosphin

TCA Trichloressigsdure

TEMED N,N,N',N'-Tetramethylethylenediamine
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TFA
TGS
TMH
TMP
TOF

uv

Xg
ZW 3-10

Trifluoressigsdure

Tris-Glycin-SDS

transmembrane Helices (transmembrane Doménen)
transmembrane Proteine

Time of Flight

Unit

Ultraviolett

x Erdbeschleunigung

Zwittergent 3-10
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