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PDB-Einträge

1IGQ KorB-C in P212121

1IGU KorB-C in P65

1HZ9 Bc-Csp E46A
1HZA Bc-Csp V64T/L66E/67A
1HZB Bc-Csp L66E
1HZC Bc-Csp R3E/E46A/L66E

1KQ6     p47phox PX Domäne (in Kooperation mit Wahl M. & Oschkinat H., FMP
Berlin)


