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5 Der PS I-Komplex — ein Uberblick

Im nachfolgenden Teil der Arbeit wird das Strukturmodell des PS T Komplexes dar-
gestellt. An dieser Stelle wird zunichst ein kurzer Uberblick iiber den Proteinkomplex
gegeben. Der trimere PS I Komplex ist in Abbildung 5.1 auf Seite 44 gezeigt. Aus Griin-
den der Ubersichtlichkeit wurde auf die Darstellung der drei stromalen Untereinheiten
PsaC, PsaD und PsaE in dieser Abbildung verzichtet. Die Position der stromalen Unter-
einheiten innerhalb des Komplexes ist in der Seitenansicht eines Monomers zu erkennen
(Abbildung 5.2). Die beiden grofsen Untereinheiten PsaA (blau) und PsaB (rot) bilden
den zentralen Teil (engl. ,core®) des PS I-Monomers. Um diese Untereinheiten herum
sind seitlich die kleineren membranstindigen Untereinheiten angeordnet. PsaF, PsaJ und
PsaX liegen an der distalen Seite des Komplexes. PsaL liegt im Zentrum des Trimers, die

beiden Untereinheiten Psal und PsaM im Raum zwischen zwei benachbarten Monomeren.

5.1 Hinweise zur Nomenklatur und den Abbildungen

Da zum ersten Mal ein nahezu vollstindiges Strukturmodell von PS I erstellt werden konn-
te, mukte aus Griinden der Ubersichtlichkeit eine neue Nomenklatur fiir die Sekundér-
strukturelemente der Untereinheiten und fiir die Kofaktoren eingefiihrt werden.

Die Nomenklatur fiir die beiden grofsen Untereinheiten PsaA und PsaB wurde wie
folgt festgelegt. Die transmembranen a-Helices werden entsprechend ihrer Position in der
Aminosiduresequenz mit den Buchstaben a-k bezeichnet. Schlaufen, die transmembrane
a-Helices verbinden, sowie in diesen Bereichen liegende Sekundérstrukturelemente — mit
Ausnahme von S-Stringen (s.u.) — werden mit den sie einschliefenden transmembranen
Helices bezeichnet und entsprechend ihrer Position in der Sequenz numeriert. S-Stringe
werden in Reihenfolge ihrer Position innerhalb der Sequenz numeriert. Besitzt eine Un-
tereinheit verschiedene [-Faltblédtter, so wird dem [-Strang ein Buchstabe angehingt,
der ihn einem [-Faltblatt zuordnet (s. z. B. Untereinheit PsaD). Dem Namen einer Helix
oder eines J-Strangs wird der Name der Untereinheit vorangestellt. So wird z. B. die erste
zwischen den transmembranen a-Helices a und b von PsaB liegende Helix als B-ab(1)
bezeichnet.

Die Helices, die in den letzten Publikationen (Klukas et al., 1999b; Klukas et al., 1999a;
Schubert et al., 1997) mit gestrichenen Buchstaben bezeichnet wurden, konnten jetzt ein-
deutig der Untereinheit PsaB zugeordnet werden.

Da die kleineren membranstindigen Untereinheiten nur iiber wenige transmembrane
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Abbildung 5.1: Blick entlang der Membrannormalen auf die stromale Seite des PS I-Trimers. Die
dreizdhlige kristallographische Symmetrieachse wird durch ein schwarzes Dreieck symbolisiert. In der
Abbildung sind nur die transmembranen Untereinheiten dargestellt. Diese sind durch unterschiedliche
Farben gekennzeichnet: PsaA: blau, PsaB: rot, PsaF: gelb, Psal: violett, PsaJ: griin, PsaK: grau, Psal:
braun, PsaM: okker und PsaX: hellviolett. In dieser Darstellung sind in jedem Monomer unterschiedliche
Merkmale des Strukturmodells hervorgehoben. Monomer I zeigt nur die transmembranen Helices als Zy-
linder. Zusétzlich sind die nicht transmembranen a-Helices A /B-jk(1), A/B-ij(2) und F-c/d als Spiralen
eingezeichnet. Neben den Zylindern sind die Namen der entsprechenden Helices angegeben. Monomer IT
zeigt alle Sekundéarstrukturelemente in der Farbe der entsprechenden Untereinheit. In Monomer IIT sind
wiederum nur die transmembranen Helices als Zylinder zusammen mit den Chlorophyllen des Antennen-
systems (gelb), den Chlorophyllen und Phyllochinonen des ETS (blau), den FesS4-Clustern (orange/gelb)
und den Karotinen (schwarz) gezeigt. Der Pfeil gibt die Blickrichtung in Abbildung 5.2 an.
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Abbildung 5.2: Blick auf ein Monomer. Die Blickrichtung ist durch einen Pfeil in Abbildung 5.1 ge-
kennzeichnet. Die Farbcodierung der membransténdigen Untereinheiten entspricht der in Abbildung 5.1.

Die schwarze Linie gibt die Position der dreizdhligen kristallographischen Symmetrieachse an.

Helices verfiigen, wurden fiir diese die Sekundéarstrukturelemente entsprechend ihres Typs
und ihrer Abfolge in der Aminosduresequenz vom N- zum C-Terminus alphabetisch be-
zeichnet. Es ist zu bemerken, dafs 3,9-Helices mitgezihlt werden. Diese werden in allen
Topographiediagrammen mit roten Zeichen beschriftet.

In den in dieser Arbeit gezeigten Sequenziiberlagerungen sind transmembrane a-Helices
als Zylinder, iibrige a-Helices als schwarze Linien, 3;¢p-Helices als rote Linien und /-
Stringe als Pfeile dargestellt. Zusétzlich sind in den Sequenziiberlagerungen die Funktio-
nen einiger Aminosauren durch Farben und Schriftart codiert. Aminosduren die axial ein
Antennenchlorophyll {iber ein Seitenkettenatom koordinieren, sind rot hinterlegt. Dun-
kelblau hinterlegt sind Aminosiduren, die iiber ein oder mehrere Wassermolekiile ein An-
tennenchlorophyll koordinieren. Aminosduren, deren Hauptketten-Sauerstoffatom einen
Liganden bindet, sind kursiv gedruckt. Konservierte Aminoséduren sind in den Sequenz-
iiberlagerungen mit einem Stern, Aminosduren mit dhnlichen physikochemischen Eigen-
schaften mit einem Punkt markiert.

Die Chlorophyll-Kofaktoren der ETK werden mit dem vorangestellten Kiirzel ,eC*, ge-
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folgt vom Namen der koordinierenden Untereinheit und der Position innerhalb der ETK
benannt.

Die Antennenchlorophylle werden mit dem vorangestellten Kiirzel ,aC“, dem Namen
der koordinierenden Untereinheit und einer fortlaufenden Nummer benannt. Die Nummer
ergibt sich aus der Position der koordinierenden Aminosdure in der Sequenz der Unter-
einheit, gezdhlt vom N-Terminus. So bedeutet aC-AS8, dak dieses Chlorophyll das achte
von Untereinheit PsaA koordinierte Chlorophyll ist. Wird ein Antennenchlorophyll axial
von einem Wassermolekiil koordiniert, so wird die Nummer auf die das Wassermolekiil

koordinierende Aminosiure bezogen.



