8.1 Aminosauresequenzen der verwendeten Peptide und Proteine

MCoTI-II ENLYFQSMGVCPKILKKCRRDSDCPGACICRGNGYCG*

MCOTIOO01 MSGSDGGVCPKILKKCRRDSDCPGACICRGNGYCGGSGSGSGSAMGSDGGVCPKIL

KKCRRDSDCPGACICRGNGYCGSGSEQKLISEEDLHHHHHHH*

MCoTI-II-SM1 ENLYFQSMGVPCQRAIFQSICNRDSDCPGACICRGNGYCG*

MCOTI002 MSGSDGGVCQRAIFQSICRRDSDCPGACICRGNGYCGGSGSGSGDAMGSDGGVCQR

ATIFQSICRRDSDCPGACICRGNGYCGSGSEQKLISEEDLHHHHHHH*

[SM1]g MGPCQRATIFQSICNGSPGPCQRAIFQSICNGSPGPCQRAIFQSICNGSPGPCQRAT
(Fang et al., 2011)
FOSICNGSPGYPYDVPDYAPTIPCQRATFQSICNGSPGPCQRATFQSICNGSPGPCQ

RAIFQSICNGSPGPCQRAIFQSICNGSPGLEHHHHHH*

AGRPg;_150-SM1 ENLYFQSMGCVRLHESCLGQQVPCCDPAATCPCQRAIFQSICNCR*

Abb. 8.1. Aminosauresequenzen der MCoTI-ll- und SM1-Peptid-Varianten. TEV-Protease-Schnittstelle sowie Hexa-Histidin-

Rest sind rot hervorgehoben.

PcFK1 ENLYFOGACGILHDNCVYVPAQNPCCRGLQCRYGKCLVQV*

PcFK2 ENLYFQGEISAKMDSRDSPMIQERRCLPAGKTCVRGPMRVPCCGSCSQNKCT *

Abb. 8.2. Aminosauresequenzen von PcFK1 und PcFK2 (mit Propeptid, grau). Diese wurden fir die Klonierung in den

Vektor pGFP-6121 verwendet. Die Schnittstelle fur die TEV-Protease ist rot gekennzeichnet.




PbTRAP-Ado MGQEILDEIKYSEEVCNEQIDLHILLDGSGSIGHSNWISHVIPMLTTLVDNLNISR
(Jethwaney et al., 2005)
DEINISMTLFSTYARELVRLKRYGSTSKASLRFITAQLONNYSPHGTTNLTSALLN
VDNLIQKKMNRPNAIQLVIILTDGIPNNLKKSTTVVNQLKKKDVNVAIIGVGAGVN

NMENRILVGCGKLGPCPYYSYGSWDQAQTMIKPFLSKVCQEVEKVALGS

Saglin_syn MGGQEATEDPFADETDQCQISVSAETMKSLHGGSMQPDGTCDNLWESFLSQFHQVR
ENLTACQERAAAGPAPDPSSQFCQQLLDDAQROMEQEHRQYAATLEEQLHAAQQET
QQEQEMKKALQKQLDALTDSRNALYIDLLLANIAIGETKQALSYYNLMPASMPIDK
LHEQIVREVYRVTIYQDOQRLLNLMREFVRDIPSVEERRSLYQLAQREVQKRPSQRDG
YVAAVYALSVREDLPVYQANRQLYDDLVRQSETRLKEQVANGNFKQAAELAARQPQ
HFRQLOTSLATIELKHWRKEFDREFVPYANALPQPAQRLEVLRVLLSQIGDREKKTSH
KYLVKAARQFDICEQFIGRGKVDQAVKKQLEELRGKFATFAKGKNYQHYLSESRKS

SGLEENLYFQSHHHHHH*

Abb. 8.3. Aminoséuresequenzen der P. berghei TRAP-A-Doméne (nach Jethwaney et al., 2005) sowie des A. gambiae
Saglin. Die Klonierung der Saglin-Variante erfolgte ohne die Signalsequenz (erste 19 Aminosauren). Unterschiede zur

Originalsequenz sind durch die Klonierung bedingt (rot hervorgehoben).




Pfs25 MNKLYSLFLFLFIQLSIKYNNAKVTVDTVCKRGFLIQMSGHLECKCENDLVLVNEE
(P. falciparum 3D7)
TCEEKVLKCDEKTVNKPCGDFSKCIKIDGNPVSYACKCNLGYDMVNNVCIPNECKN
VTCGNGKCILDTSNPVKTGVCSCNIGKVPNVQDONKCSKDGETKCSLKCLKENETC

KAVDGIYKCDCKDGFIIDNESSICTAFSAYNILNLSIMFILEFSVCEFFIM

Pf£s25 MEVTVETVCKRGFLIQMSGHLECKCENDLVLVNEETCEEKVLKCDEKTVNKPCGDF

(amlifizierte Sequenz

aus P. falciparum NF54) SKCIKIDGNPVSYACKCNLGYDMVNNVCIPNECKNVTCGNGKCILDTSNPVKTGVC
SCNIGKVPNVQODONKCSKDGETKCSLKCLKENETCKAVDGIYKCDCKDGFIIDNES

SICTAFSAYNILNLSIMFILFSVCFFIMENLYFOSLEHHHHHH*

Pfs28 MNTYFKVLLFLFIQLYITLNKARVTENTICKYGYLIQMSNHYECKCIEGYVLINED
(P. falciparum 3D7)
TCGKKVVCDKVENSFKACDEYAYCFDLGNKNNEKQIKCMCRTEYTLTAGVCVPNVC
RDKVCGKGKCIVDPANSLTHTCSCNIGTILNQNKLCDIQGDTPCSLKCAENEVCTL

EGNYYTCKEDPSSNGGGNTVDQADTSYSVINGVTLTHVLIVCSIFIKLLI

Pfs28 MGVTENTICKYGYLIQMSNHYECKCIEGYVLINEDTCGKKVVCDKVENSFKACDEY

(amlifizierte Sequenz

aus P. falciparum NF54) AYCFDLGNKNNEKQIKCMCRTEYTLTAGVCVPNVCRDKVCGKGKCIVDPANSLTHT
CSCNIGTILNQNKLCDIQGDTPCSLKCAENEVCTLEGNYYTCKEDPSSNGGGNTVD

QADTSYSVINGVTLTHVLIVCSIFIKLLIENLYFQSLEHHHHHH*

Abb. 8.4. Aminosauresequenzen von Pfs25 und Pfs28. Zur Generierung der Proteine wurde genomische DNA von P.
falciparum NF54 verwendet, wobei die in der Datenbank verfigbaren Sequenzen von P. falciparum 3D7 stammen. Die aus
unterschiedlichen Stammen von P. falciparum generierten Sequenzen unterscheiden sich nicht bzw. im Falle des Pfs25 in nur
einer Aminosaure (Asparaginsaure zu Glutaminsaure). Alle anderen Unterschiede sind bedingt durch die Klonierung bzw.
Addition von TEV-Protease-Schnittstelle und Hexa-Histidin-Rest. Die Klonierung der Sequenzen erfolgte ohne die
Signalsequenz (erste 22 Aminosauren). Die Signalsequenz ist in Gelb hervorgehoben.




