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Verzeichnis der Abkürzungen

2-DE zweidimensionale Gelelektrophorese

ABC Ammoniumbicarbonat (= Ammoniumhydrogencarbonat)

APS Ammoniumperoxodisulfat

AS Aminosäure(n)

Bis N,N‘-Methylenbisacrylamid

CID Kollisions-induzierter Zerfall (collision induced decomposition / decay)

Cys-aa Acetamid modifiziertes Cystein (in Peptid)

Cys-am Acrylamid modifiziertes Cystein (in Peptid)

Da Dalton

DHB 2,4-Dihydroxybenzoesäure

Dtr DNA Transfer und Replikation bei bakterieller Konjugation

DTT Dithiothreitol

EDTA Ethylendiamintetraessigsäure (ethylene diamine tetraacetic acid)

ESI Elektrosprayionisation (electrospray ionization)

EtOH Ethanol

HABA 2-(4-Hydroxyphenylazo)-benzoesäure (2-(4-hydroxyphenyl azo)-benzoic acid)

HCCA α-Cyano-4-hydroxyzimtsäure (4-hydroxy-α-cyano cinnamic acid)

HPLC Hochleistungs-Flüssigkeits-Chromatographie (high performance liquid
chromatography)

IAA trans-3-Inolylacrylsäure (trans-3-indole acrylic acid)

IP Isotopen-Peak

kb Kilobasen

kDa Kilodalton

LSM Lösungsmittel

m Masse

MALDI Matrix-assistierte Laser Desorption/Ionisation
(matrix assisted laser desorption / ionization)

MCP Mikrokanalplatten-Detektor (micro channel plate)

MeOH Methanol

β-ME β-Mercaptoethanol

[M+nH]n+ n-fach protoniertes, n-fach geladenes Molekülion

Mpf Zell/Zell-Kontakt bei bakterieller Konjugation (mating pair formation)

MS Massenspektrometrie, massenspektrometrisch

MW Molekulargewicht (molecular weight)

m/z dimensionsloses Verhältnis aus Zahl der Masseneinheiten zur Ladungszahl

NC Nitrocellulose
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PAGE Polyacrylamid-Gelelektrophorese

Pam3Cys- S-[2,3-Bis(palmitoyloxy)-(2RS)-propyl]-αN-palmitoyl-(R)-cysteinyl-

PSD Metastabiler Zerfall (bei MALDI-MS; post source decomposition / decay)

PVDF Poly(vinyldifluorid)

RT Raumtemperatur (~24°C)

SA Sinapinsäure (sinapinic acid) ≡ 3-(4-Hydroxy-3,5-dimethoxy-phenyl)-acrylsäure

SDS Natriumdodecylsulfat (sodium dodecyl sulfate)

TCEP Tris-(carboxyethyl)-phosphin

TEMED N,N,N‘,N‘-Tetramethylethylendiamin

TFA Trifluoressigsäure (trifluor acetic acid)

TOF Flugzeit (time of flight)

Tricin N-[2-Hydroxy-1,1-bis(hydroxymethyl)-ethyl]-glycin

Tris Tris(hydroxymethyl)-aminomethan

z Ladungszahl

Aminosäuren

A Ala Alanin K Lys Lysin

R Arg Arginin M Met Methionin

N Asn Asparagin F Phe Phenylalanin

D Asp Asparaginsäure P Pro Prolin

C Cys Cystein pE pGlu Pyroglutamin

Q Gln Glutamin S Ser Serin

E Glu Glutaminsäure T Thr Threonin

G Gly Glycin W Trp Tryptophan

H His Histidin Y Tyr Tyrosin

I Ile Isoleucin V Val Valin

L Leu Leucin
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