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6.2 Glossar

α Winkel zwischen Membrannormale und C-D-Vektor (s. SCD)

e Dielektrizitätskonstante

γ Winkel zwischen den Packungsvektoren a und b

p Kreiskonstante (3,14159265....)

θ Tiltwinkel der Fettsäureketten

Å Ångstrom (Längeneinheit, 1 Å entspricht 10-10 m bzw. 0,1 nm)
© eingetragenes Warenzeichen

a Packungsvektor

b Packungsvektor

e Elementarladung (1 e entspricht 1,6 ´ 10-19 C)

BPI bakterizides/permeabilitätserhöhendes Protein (bactericidal / 
permeability-increasing protein)

BSA Rinderserum-Albumin (bovine serum albumine)

C Coulomb (Einheit der elektrischen Ladung)

CAP18 kationisches antibakterielles Protein mit einem Molekulargewicht von 
18 kDa (Cationic antibacterial Protein, 18 kDa)

CD14 Cluster of differentiation antigen 14 (bei Monozyten)

Core Kernzuckerbereich

CSD Kristallstrukturdatenbank (Cambridge Structural Database System)

Da Dalton (Masseneinheit, ein Wasserstoffatom hat die Masse 1 Dalton)

DLPE Dilauroylphosphatidylethanolamin

DMPC Dimyristoylphosphatidylcholin

DPG 1,2-sn-Dipalmitoylglycerol

DPPC 1,2-Dipalmitoyl-3-sn-phosphatidylcholin

E. coli Escherichia coli

ENP Endotoxin-neutralisierendes Protein (s. LALF)

EU Endotoxin Einheiten (endotoxin units, 1 EU/ml entspricht einer
LPS-Konzentration von 100 pg/ml)

Glc D-Glucose

GlcN D-Glucosamin (2-Amino-2-desoxy-D-glucose)

GlcNac N-Acetylglucosamin
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GPI Glykosyl-Phosphatidyl-Inositol

HDL Lipoproteine mit hoher Dichte (High-density lipoprotein)

Hep L-Glycero-D-manno-heptose

HSEA hard sphere exo-anomeric

IL Interleukin

in vitro im Laborexperiment (außerhalb des Körpers)

in vivo im lebenden Körper

InsP3 myo-Inositol-1,4,5-trisphosphat

Kdo 2-Keto-3-desoxy-octonsäure (systematisch: 3-Desoxy-D-manno-2-
octulosonsäure, dOclA)

Lβ’-Phase feste oder Gel-Phase von Lipiden mit Tiltwinkel > 0°

Lβ-Phase feste oder Gel-Phase von Lipiden ohne Tilt

Lα-Phase fluide Phase von Lipiden (liquid-crystalline)

LALF Limulus Anti-LPS-Faktor (s. ENP)

LBP Lipopolysaccharid-bindendes Protein

LC-Phase fest-analoge Phase von Monofilmen (liquid-condensed)

LDL Lipoproteine mit geringer Dichte (Low-density lipoprotein)

LE-Phase flüssig-analoge Phase von Monofilmen (liquid-expanded)

LPS Lipopolysaccharid

MAPK Mitogen-aktivierte Protein-Kinase

mCD 14 membrangebundenes CD 14

MD Molekulardynamik (-Simulation)

MOF multiples Organ-Versagen (multi organ failure)

NFκB Kernfaktor κ B (nuclear factor κ B)

NMR Kernspinresonanz (Nuclear magnetic resonance)-Spektroskopie

NO Stickstoffmonoxid

PAF Plättchen-aktivierender Faktor (platelet activating factor)

PC Personal computer

PDB Protein Datenbank (Brookhaven Protein Database)

PMB Polymyxin B

PMBN Polymyxin B Nonapeptid
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PMN Polymorphkernige Zellen (polymorphonuclear cells, neutrophile 
Granulozyten)

POPC 1-Palmitoyl-2-oleoyl-sn-glycero-3-phosphatidylcholin

PTK Protein-Tyrosin-Kinase

QENS Quasi-elastische Neutronenstreuung

rBPI rekombinantes BPI (siehe dort)

RcLPS LPS einer Rauh-Mutante mit reduziertem Core

ReLPS LPS einer Rauh-Mutante mit minimalem Core

Residuen (Zucker)-reste, aus denen ein Molekül aufgebaut ist

R-LPS Rauhes LPS (ohne O-Antigen, u.U. unvollständiger Core)

RMSD Mittlere Abweichung (root mean square deviation)

S. minnesota Salmonella minnesota

SAS Oberfläche, die dem Lösungsmittel zugänglich ist (solvent accessible 
surface)

sCD 14 lösliches (soluble) CD14

SCD
2H-NMR-Ordnungsparameter

S-LPS Glattes (Wildtyp-) LPS mit vollständigem Core und O-Antigen

TFE Trifluorethanol

Tilt Verkippung der Fettsäureketten relativ zur Membrannormalen

TNF-α Tumor-Nekrose-Faktor α

Vφ Potential der Bindungswinkel

Vϖ Potential der uneigentlichen Torsionswinkel (improper torsions)

Vθ Potential der Torsionswinkel

VB Potential der Bindungslängen

VLDL Lipoproteine mit sehr geringer Dichte (Very-low-density lipoprotein)
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