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ABKÜRZUNGSVERZEICHNIS 
 

 

Å 1 Ångström = 0,1 nm 
ATP Adenosintriphosphat 
Crosslink  kovalente Querverknüpfung von zwei Proteinen über ein bifunktionales 

quervernetzendes Agens (Crosslinker)  
Cryo-EM Cryo - Elektronenmikroskopie 
DLS Dynamische Lichtstreuung 
DNA Desoxyribonukleinsäure 
DNAse Desoxyribonuklease 
DnaK Haupt- Hsp70 Chaperon in Eubakterien 
EDTA Ethylendiamintetraacetat 
ER Endoplasmatisches Retikulum 
GTP Guanosintriphosphat 
HisTag Kurzer N-terminaler Anhang bestehend aus 6 aufeinanderfolgenden 

Histidinen 
HPLC Hochleistungs-Flüssigkeitschromatographie  
HeLa Zellen Menschliche Epithelzellen eines Zervixkarzinoms (Gebärmutterkrebs) 
HEPES N-2-Hydroxyethylpiperazin- N'-2-ethan sulfonsäure 
Hsp Hitze Schock Protein (heat shock protein) 
IPTG Isopropylthiogalaktosid 
kDa Kilo Dalton 
LB-Medium Luria Bertani Medium 
M mol/l 
Mw Molekulargewicht, g/mol 
MCS Multiple Cloning Site eines Vektors 
MS Massenspektrometrie 
NAC Nascent Polypeptide-Associated Complex 
NAC-Domäne Der am höchsten konservierter Kern Bereich, den alle NAC Proteine 

besitzen, definiert nach der CDD (Conserved Domain Database)  
αβ-NAC heterodimeres NAC bestehend aus α- und β- Untereinheit 
aeNAC Archaebakterielles NAC Homolog 
∆18-aeNAC N-terminal verkürztes aeNAC, das kristallisiert wurde 
∆UBA-aeNAC C-terminal verkürztes aeNAC, das um die UBA-Domäne (aa 75-117) verkürzt 

ist 
N-terminal Amino-terminal 
NMR Kernmagnetische Resonanz 
OB – Fold Oligonucleotide/Oligosachharide Binding – Fold 
OD Optische Dichte 
PCR Polymerase-Kettenreaktion (polymerase chain reaction) 
PDB  Brookhaven Protein Data Bank 
RBS Ribosom-Bindungs-Stelle (ribosome binding site) 
rmsd Abweichung von der Wurzel des mittleren Fehlerquadrates (root mean 

square deviation) 
RNA  Ribonukleinsäure 
mRNA Messenger Ribonukleinsäure 
tRNA Transfer Ribonukleinsäure 
rRNA Ribosomale Ribonukleinsäure 
RNAi RNA Interferenz 
 
 



 

 
 
 
RNC Ribosome nascent-chain complex 
Seeding Impfen 
SRP Signal recognition particle 
TF Trigger Faktor 
TF-BD Trigger Faktor Ribosomen-Bindungs-Domäne 
Tris Tris(hydroxymethyl)-aminomethan 
UBA Ubiquitin-associated (domain) 
UV Ultraviolet 
wt Wildtyp 
% (w/v) x % (w/v) bedeutet x Gramm des Stoffes pro 100 ml fertige Lösung 
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