FORSKERE AFSLORER

CELLERNES
KOMMANDOCENTRALER

| cellerne jonglerer molekyleere kommandocentraler rundt med tusindvis
af signalmolekyler for at holde cellerne kerende som velsmurte maskiner.
Danske forskere har afkodet, hvordan cellens kommandocentraler virker,
og hvordan en seaerlig type dansende proteiner spiller en central rolle
i al celluleer kommunikation.

ver eneste ukritiske og lader alle sig-
dag, eneste nalmolekyler bestemme
time, eneste takten. Nej, de selek-
minut terer meget preecist,

og eneste sekund
bliver dine celler
bombarderet med
signaler. Det kan
veere signaler

fra omverden,

fra andre steder

i kroppen, fra
nabocellerne eller
fra inde i cellerne
selv. Nogle signaler
forteeller cellen, at
den skal lave flere
eller feerre proteiner,
mens andre forteeller, at den
skal eendre den elektriske
ladning pa cellemembranen. Nogle
regulerer temperatur, mens andre
styrer celledeling eller reparation af
DNA'et.

Med det konstante bombardement
af signaler har cellen brug for en
mekanisme til at kontrollere, hvor-
dan, hvornar, og i hvilket omfang
de forskellige signaler bliver tolket
og oversat til handling. Heldigvis er
cellerne udstyret med kommando-
centraler - sakaldte hub-proteiner
- der fungerer ligesom dirigenten

i et enormt symfoniorkester, hvor
hvert enkelt celluleert signal er et
instrument.
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Hub-proteiner er helt centrale for,
hvilke signaler der sendes videre i
cellen. Her er vist op til 30 forskellige
signalproteiner (de farvede cirkler), der
samtidigt konkurrerer om at binde til et
hub-protein (i midten). Et hub-protein
af "date-typen”, som i dette tilfeelde,
tillader kun et enkelt andet protein at
binde sig til det, mens "party-hubber”
godt kan binde flere proteiner samtidigt
og derved lade flere signaler passere.

Hub-proteinerne vekselvirker med
de forskellige signalmolekyler for
at lade signalerne blive omsat til
handling i cellen. Men ligesom
dirigenten er hub-proteinerne ikke
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hvornar hvert enkelt
signal skal omseettes til
handling, hvilke signa-
ler der har farsteprio-
ritet, og hvad den
videre handling

skal besta af.

»Cellerne bliver
hele tiden udsat for en
masse signaler, som
de skal tage stilling til
og reagere pa. Det kan
veere et hormonelt signal,
som forteeller cellen, at den
skal skrue op for det ene eller
andet gen. Det kan veere, at cellen
producerer for meget syre, sa der
skal skrues ned for syreproduk-
tion og op for de mekanismer,
som fjerner syren. Det kan ogsa
veere, at saltkoncentrationen
uden for cellen eller temperaturen
stiger. Sa skal cellen reagere pa
det og lukke ned eller abne op for
forskellige systemer,« forteeller
professor Birthe B. Kragelund fra
Biologisk Institut ved Kgbenhavns
Universitet.

Birthe B. Kragelund har i sin forsk-
ning gaet i dybden med forstaelsen
af hub-proteinerne, og hvordan



Den primaere struktur

aminosyrekaeden
Proteiner bestar af keeder af aminosyrer. Den tradi-
tionelle opfattelse har veeret, at den komplicerede
struktur, som disse aminosyrekaeder folder op i, er
helt afggrende for deres funktion. Det er dog i dag
klart, at der findes mange "uordnede” proteiner, der
ikke har en fast tredimensionel struktur, men ikke
desto mindre er hgjst funktionelle. Et eksempel er
prolaktionreceptoren, som er vist nederst pa siden.

Alfa-helix
funktionen af dem afheenger af (spiralsnoet)
de proteiner, som de vekselvirker
med.

Beta-
foldeblad

Ordnede eller uordnede
proteiner

Nar vi taler om, at hub-proteinerne
P Den sekundeere struktur

skal orkestrere signal-symfonien, ta- lalele Srldnmes

ler vi om, at de selektivt skal veere
i stand til at binde til de pa ethvert
givent tidspunkt vigtigste signal-
proteiner. Det nytter med andre ord
ikke, at cellen far to modsatrettede
signaler, eksempelvis at den skal
vokse, og at der ikke er naering i
omgivelserne, og at hub-proteinerne
sa forsgger at tvinge cellen til bade
at vokse og spare pa ressourcerne
pa samme tid.

Haemoglobin

P13-protein

Den tertisere struktur
tre-dimensional struktur
Dirigenterne skal i stedet veere i af hele keeden
stand til at filtrere hvert eneste

instrument ud i symfoniorkestret

og bestemme, om dens tone skal

Den kvaternaere struktur
komplekser af proteinmolekyler

hgres eller ej. Er svaret ja, sender
hub-proteinet et signal videre til de
systemer i cellen, som skal effektu-

ere signalets meddelelse. Figuren nedenfor viser prolaktinreceptoren, der gar pa tveers
af cellemembranen. Hele den del, der befinder sig inde i
cellen, er uordnet (orange), mens den del, der er udenfor er

Her kommer sa det store problem: foldet (red). Derudover

er der en transmembran A

Forskere har i lang tid kendt til helix (gran). Eg—i{

hub-proteinerne, men alligevel har =—

de haft meget sveert ved at forst3, w.;;q

hvordan disse kommandocentraler oﬁ\\g

kan veere sé fintunet selektive, som mﬁ’gﬁ

de?t. er ngdvendigt i §a delikat et J Eg f _Té-““\*/ 3 (,lj

miljg som en celles indre. Hvordan == 2 C » 5

kan de bestemme, om det ene eller O:/”_;m O N ‘_?;(7 L~

andet protein skal binde til hubben, ag § ;\*’ - J)

nar nu disse signalmolekyler, der o:;% A Efter Bugge et al., Nature Comm., 2016.

skal binde til hubben, ofte er ret

ens i den proteinsekvens, som de forskningsmaessige hjertebarn. Ordnede proteiner er dem,

binder med? som de fleste mennesker @
Det er nemlig sadan, at hub-prote- med en smule indsigt i

For at kunne besvare det spgrgs- inerne kan veere af to overordnede proteinkemi teenker pa, nar DANMARKS FRIE

mal, skal vi rundt om denne histo- typer : Ordnede proteiner eller uord-  de teenker pa proteiner. Det FORSKNINGSFOND
. ) . . ) INDEPENDENT RESEARCH
ries twist og Birthe B. Kragelunds nede proteiner. er proteiner, som gennem FUND DENMARK
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Om de uordnede proteiner

Uordnede proteiner adskiller sig fra ordnede proteiner
og den made, som man traditionelt har betragtet struk-
tur og funktion af proteiner pa.

Ved kortleegningen af det humane genom omkring ar
2000 opdagede forskere, at der i den genetiske kode
Ia opskrifterne pa en masse proteiner, der ikke opfarer
sig, som proteiner oftest gar. “Normale” proteiner gar
det, at de folder sig om sig selv og danner en specifik
og forudbestemt struktur med givne funktioner, der
ofte er baseret pa netop strukturen. Det sker i store
treek helt automatisk pa basis af forskellige kemiske
egenskaber i sekvensen af aminosyrer eller med hjeelp
fra sakaldte chaperoner.

De uordnede proteiner, som pa engelsk kaldes for
intrinsically disordered proteins (forkortet IDP), opfarer
sig ikke pa samme made og indretter sig ikke efter en
forudbestemt struktur, men er mere som livlige lassoer,
der danser rundt pa en tilsyneladende vilkarlig made.
Derfor var den indledende antagelse da ogsa, at disse
dansende proteiner umuligt kunne have en funktion

- for hvordan kunne de have det uden struktur? Det
samme gjaldt specificitet eller bindingsaffinitet.

De seneste 20 ars forskning i uordnede proteiner har
dog vist, at de sagtens kan indga i mere eller mindre
faste strukturer med andre proteiner, hvilket man ek-
sempelvis ser ved binding mellem hubber og signalmo-
lekyler. | det tilfeelde kan dele af det uordnede protein
godt folde op i en struktur.

Samtidig er de uordnede proteiner rigtig gode til at vek-
selvirke med omgijvelserne og gagr det meget mere end
de ordnede proteiner, som ofte blot har én struktur og
typisk kan én ting. Man kan sammenligne de ordnede
proteiner med en brgdkniv. Den er til at skeere brad med
og kan ikke eendre sig til at blive til en god fiskekniv eller
for den sags skyld en hvidlggspresser eller et spaekbreet.
De uordnede proteiner er derimod som schweizerknive,
der kan det ene pa det ene tidspunkt og det andet pa
det andet tidspunkt afhaengigt af bindingspartnere og
cellens behov.

Forskningen viser ogsa, at i hgjerestaende organismer
som os mennesker er omkring 30 procent af vores pro-
teiner multifunktionelle schweizerknive, mens bakterier
har langt feerre af disse proteiner. Uordnede proteiner
ser altsa ud til at have spillet en vigtig rolle i udviklingen
af komplekst og multicelluleert liv.

Der er mange velkendte proteiner, som er helt eller del-
vis uordnede. Det geelder blandt andet histon-proteiner.
Disse proteiner er vigtige for organiseringen af DNA'et,
og de har lange ustrukturerede dele. De proteiner, som
star for hele oversaettelsen af DNA til protein, blandt
andet transkriptionsfaktorer og polymeraser, er ogsa for
en stor dels vedkommende uordnede. Det samme er
veeksthormonreceptoren, som har ustrukturerede dele.
Ligesa prolaktinreceptoren, der er vigtigt for udvikling af
brystveev og meelkeproduktion i forbindelse med gravidi-
tet og efter fgdslen. Endelig skyldes mange kraeftformer
mutationer i netop uordnede proteiner.

kemiske interaktioner er foldet op i
en nydelig og fastlagt struktur.

| modseetning hertil er uordnede
proteiner dynamiske som livlige,
dansende lassoer.

"Hgr hov! Dem har jeg aldrig hart
om,” teenker du maske og med god
grund.

Farst ved kortleegningen af det hu-
mane genom ved artusindeskiftet
fik forskere gjnene op for, at protei-
ner overhovedet kan veere uordne-
de og ikke fglge de samme regler
som alle andre proteiner. Forskerne
blev endnu mere chokerede over
at erkende, at svimlende 30 pro-
cent af alle proteiner i menneske-
kroppen faktisk ser ud til at veere
uordnede. Den erkendelse pillede
natten over 100 ars leerebogsfor-
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staelse af proteiner fra hinanden og
igangsatte et helt nyt og banebry-
dende forskningsfelt, som Birthe B.
Kragelund har veeret en del af lige
siden.

Dette forskningsfelt har over arene
slaet fast, at de uordnede proteiner
langt fra er ligegyldige kuriositeter,
men spiller afggrende roller for alt
fra risikoen for at fa kreeft til udvik-
ling af neurodegenerative sygdom-
me som Alzheimers og Parkinsons.

»Vi har erkendt, at ikke alle prote-
iner opferer sig pa samme made,
men at nogle opfarer sig markant
anderledes, fordi de netop er uord-
nede. Det giver dem nogle mangv-
remuligheder, som andre proteiner
ikke har. Gennem vores samarbej-
der fandt vi ud af, at netop hub-pro-
teinerne for manges vedkommende

er uordnede, og det er klart, at det
ma spille en rolle i funktionen og
selektiviteten af disse celluleere
kommandocentraler,« forklarer Bir-
the B. Kragelund.

Et samlingspunkt for signaler
Gar vi et lag dybere i Birthe B. Kra-
gelunds forskning, kan hub-prote-
inerne enten veere ordnede eller
uordnede. De ordnede binder
fortrinsvis til uordnede signalmo-
lekyler i form af proteiner, mens

de uordnede fortrinsvis binder til
ordnede proteiner.

Netop fordi hub-proteinerne kan
binde til mere end 30 forskelli-

ge bindingspartnere, kalder man
dem for hub-proteiner - de er et
samlingspunkt for signaler. Hver
af disse 30 eller flere forskellige
signalmolekyler kommer med en



proteinsekvens, som kan genkende
en matchende overflade eller lom-
me pa hub-proteinet. Det vil sige, at
op imod 30 forskellige proteiner pa
samme tid slas om at binde til det
samme hub-proteins bindingssted
og forteelle det, hvilke signaler den
skal videreformidle.

»Man kan sige, at alle disse sig-
nalproteiner har den samme nggle
til at lase hubben op, men vi har
indtil nu langt fra forstaet, hvilke
betingelser der pa et givent tids-
punkt tillader den ene nggle at lase
hub-proteinet op og ikke den anden
nggle,« siger Birthe B. Kragelund.

Skal vi komplicere historien en
smule mere, kan man yderligere
opdele hub-proteinerne i forskellige
grupper. Der findes blandt andet
date-hubber, som kun tillader ét
signalprotein at binde ad gangen,
og sa findes der party-hubber, der
kan binde til mange forskellige pro-
teiner pa samme tid. Partyhubber-
ne bringer blandt andet signalmo-
lekylerne sammen i et kompleks,
sa de forskellige signalmolekyler
vekselvirker med hinanden for til
sammen at afggre det endelige
signal, som hubben sender videre

i systemet. Hubber kan desuden
findes forskellige steder i cellen.
Nogle flyder rundt i cytoplasmaet,
andre befinder sig i cellekernen,
mens party-hubber ofte sidder fast i
cellemembranen.

Nyt syn pa bindingsstyrken
De forskellige hubber spiller for-
skellige roller i orkestreringen af
livet som celle. Blandt andet spiller
nogle en rolle i reparation af DNA,
andre kordinerer overseettelsen af
DNA til protein, og en helt tredje
gruppe holder styr pa cellens ke-
miske balancer. Ofte gar hubberne
det, at nar de binder til et signal-
molekyle, eendrer det ved deres
binding til eksempelvis DNA'et i
cellen. Signalmolekylet kan enten
fa hubben til at binde teettere til
DNA'et og pa den made blokere for,
at det bliver repareret, duplikeret
eller oversat til protein. Signalmole-
kylet kan ogsa binde til hubben, sa
den slipper sit greb pa DNA'et, og

[LLEAADYL].

[VLEATDFA]_

Figuren illustrerer
strukturen af det fol-
dede date-hub-protein
RCD1’s bindingsdo-
meaene RST (det
foldede domaene i den
store, lilla ballon) og
et udsnit af de mange
uordnede bindings-
partnere, der hver
iseer har en variation
af et bindingsmotiv
og som alle binder til
RST i konkurrence.
illustration: Hanne
Grgnne
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PCNA (Proliferating Cell Nuclear Antigen, vist
i lilla) omkranser DNA og sgrger for at binde
en reekke enzymer og proteiner, der er vigtige
for opretholdelsen af DNA. Det er et centralt
hub-protein med 100-vis af bindingspartne-
re, og det kan binde op til 3 partnere pa én
gang,. Strukturen viser PCNA fra geerceller
(S. pombe) bundet til det lille, dynamiske
uordnede protein Spd1 (vist i rgdt), som har
to konkurrerende PCNA-bindende motiver

(upublicerede data).

Diagrammet viser en NMR-analy-
se af PCNA. Vi kan undersgge bin-
ding af de 2 konkurrerende mo-
tiver i bindingsproteinet Spd1 til
PCNA (SpPCNA) med NMR-spek- 110
troskopi. Ved at undersgge hvert

motiv for sig (Spd1-motif 1 og

Spd1-motif 2) og derefter tilseette 114
begge motiver (Spd1-motif 1+2),
kan vi ud fra positionerne af sig-
nalerne i NMR-spektret fa indblik
i populationerne af de forskellige

bundne former.

Som vi kan se, ligger signalet for
de enkelte motiver pa hver side 122
af det signal, vi ser, nar begge
motiver er til stede. Det forteeller
0s, at begge motiver binder i kon-
kurrence, men at de binder med
en dynamik, der tillader konstant
udskiftning mellem dem. For at
kunne optage NMR-spektrene, 130
er proteinet meerket med bade

15N og 2H (og *°C). (upublicerede

data).
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alle processerne kan fa frit lejde.
Endelig kan hub-proteiner ogsa
binde til selve de proteiner, som
udfgrer alle disse funktioner. Sa alt
i alt et komplekst system med en
iboende balance.

| sin forskning har Birthe B. Kra-
gelund sammen med et interdisci-
plineert konsortium af fire kolleger
haft ginene og luppen rettet mod
blandt andet en hub, som binder
til proteiner, der er involveret i
reparation af DNA. Mere specifikt
binder hubben til proteinerne,
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sa de kan binde til og reparere
DNA'et. Proteinet hedder PCNA, og
det er et ordnet protein, som kan
binde til en lang reekke uordnede
bindingspartnere. Alle PCNA’s bin-
dingspartnere binder til hubben via
den stort set samme lille uordnede
proteinsekvens, som slas om det
samme lille bindingssite. De for-
skellige proteiner vil have hub-pro-
teinet til at gare noget forskelligt,
og sa bliver det meget vigtigt, at
hubben forstar at lytte til de rigtige
signaler, i forhold til hvad der er
bedst for cellen.

Birthe B. Kragelunds konsortiums
forskning viser, hvordan hubber, sig-
nalproteiner, uordnede- og ordnede
proteiner spiller sammen om at lgse
problemet.

»Wores forskning viser, at det - mod-
sat den traditionelle forstaelse af
protein-protein-interaktioner - ikke
kun drejer sig om styrken af bindin-
gen i bindingssitet. Egenskaberne

i den uordnede keede uden for bin-
dingssitet har faktisk endnu stgrre
betydning for, om det ene eller det
andet protein far lov til at binde sig
til hubben og forteelle den, hvad den
skal gare. Vi har simpelthen veeret
for snaevre i vores syn pa, hvad der
bestemmer bindingsstyrke i hub-
ber,« forklarer Birthe B. Kragelund.

| det uordnede protein uden for
bindingssitet kan der ifglge Birthe
B. Kragelunds forskning ligge en
masse egenskaber, som afgar, hvor
steerkt det ene eller andet protein
binder til hubben. Elektrostatiske
ladninger kan ggre, at det ene pro-
tein binder mange tusinde gange
steerkere end det andet, og sa be-
stemmer det protein, hvad hubben
skal gare.

Denne erkendelse er helt ny og
forklarer, hvordan der kan veere
forskelle i 30 givne proteiners bin-
dingsaffinitet til samme hub. Det
ligger ikke i selve bindingssitet. Der
kan godt veere sma forskelle i bin-
dingssitet, men de store forskelle
ligger ofte uden for bindingsstedet,
og der er der stor variation i de
uordnede proteiner.

»Hvis mange positive ladninger gar,
at man som signalprotein kan binde
steerkt til hubben, og man kommer
med en masse negative ladninger,
sa kan det veere lige meget, om
man kommer med den helt rette og
optimale centrale proteinsekvens
til at binde til hubbens bindingssite.
Sa kommer man ikke til at forteelle
hubben, hvad den skal gare,« siger
Birthe B. Kragelund.

Kan lede til bedre laegemidler
Opdagelsen af hubbernes funktio-
nalitet har bade grundforsknings-



maessige og praktiske implikationer.

P& det praktiske plan kan opda-
gelsen give leegemiddeludviklere
endnu et greb af hive fat i, nar

de vil udvikle bedre leegemidler i
fremtiden. Forestil dig, at du som
leegemiddeludvikler gerne vil lave
et aktivt stof, som binder til og
haemmer et protein, der er invol-
veret i udvikling af sygdom. Her
kan du udvikle et leegemiddelstof,
som har det rette bindingssite,
men det vil altid skulle konkurrere
med andre proteiner om at fa lov
til at binde til netop det bindings-
site. | det tilfeelde kommer affinitet
uden for bindingsstedet til at spille
en stor rolle, og kan du udvikle

et protein, som ikke bare har den
rigtige proteinsekvens til at binde
til det specifikke hub-protein inde
i cellen, men derudover ogsa kan
gge dit leegemiddels affinitet flere
tusinde gange i omradet uden for
bindingssitet, kan du fa et meget
mere potent leegemiddel, som du
ogsa skal bruge meget mindre af
for at fa en effekt.

»| et af vores forsgg har vi gget et
lille peptids affinitet 40.000 gange
ved at zendre lidt pa ladningsfor-
skellen uden for bindingssitet. Det
kan ggre en stor forskel, hvis vi taler
om udvikling af leegemidler,« siger
Birthe B. Kragelund.

Det andet perspektiv i erkendelsen
er af grundvidenskabelig karakter

- som selvfglgelig ogsa kan vise sig
af fa betydning for laegemiddelvi-
denskaben pa den lange bane.

Hubberne repreesenterer et net-
veerk af kommunikationscentraler,
som orkestrerer et enormt kom-
plekst system for at holde cellen
kgrende. Hvis man blot aendrer en
lille smule pa det system, kan tinge-
ne falde fra hinanden, og med den
indsigt, som Birthe B. Kragelund
og hendes konsortium har bragt
pa bordet, far forskere nu en bedre
forstaelse af, hvordan tingene kan
ga galt.

Lad os lave den antagelse, at vi i
et forsgg med nogle celler gerne

|

Postdoc Andreas Prestel i feerd med at indseette en prgve i NMR-spektrometeret, som
er et centralt instrument i Birthe Kragelunds forskning. Foto: Leif Bolding

vil hemme en given proces for

at se, hvad der s& kommer til at
ske med cellen. Vi kan selvfglgelig
haeemme det signalmolekyle, som
forteeller hubben, hvordan den skal
tolke signalet. Problemet er dog, at
signalmolekyler kan binde til mange
forskellige hubber, og sa mister vi
hurtigt overblikket over, hvilke pro-
cesser vi egentlig heemmer.

En anden mulighed er at heemme
hubben, men sa pavirker vi ogsa
mange forskellige processer, da
hubberne sjeeldent kun regulerer én
celluleer funktion, men flere.

»30 forskellige bindingspartnere
kan repreesentere 30 forskellige
processer, men vi vil kun heemme
én. Hvordan gar vi det, hvis vi ikke
forstar, hvordan de er forskellige i
deres binding? Derfor er det ngd-
vendigt, at vi ikke som tidligere kun
kigger pa, hvor hub-proteiner og
bindingspartnere er ens, men hvor
de er forskellige, og det er ikke i
bindingssitet, men udenfor. Normalt
er vi forskere drevet af at finde
mgnstre i det, som vi studerer, men
lige akkurat i tilfeeldet med hubber-
ne og de uordnede proteiner skal vi
i stedet til at kigge pa det, som ikke
er et umiddelbart mgnster, og prove
at forsta det,« forklarer Birthe B.
Kragelund.

Storre forstaelse af
molekylaer kommunikation

| forskningen har Birthe B. Krage-
lund sammen med sine kollegaer
benyttet en lang reekke forskellige
analyseteknikker til at kortleegge
struktur og funktion af hubber og
bindingspartnere. Blandt tusindvis
af hubber har de udvalgt tre, som
de har kortlagt strukturen af, bade
nar de er bundet til bindingspartne-
re, og nar de ikke er.

Den ene af hubberne er en uordnet
partyhub i membranen, mens de to
andre er ordnede date-hubber, som
binder til uordnede proteiner.

Ved at kende til strukturerne,
hvilket vil sige bade de tredimen-
sionelle former, samt sekvenserne
af de uordnede proteiner, kunne
forskerne med brug af komplice-
rede computeralgoritmer afggre,
hvordan orden og uorden bidrager
til diversitet og palidelighed i
hub-bindingspartner-interaktioner-
ne, sa der ikke sker miskommuni-
kation i cellen.

»Det er en dybere forstaelse af,
hvad molekyleer kommunikation i
cellerne egentlig er, og hvordan det
koordineres med orden og uorden i
proteinerne,« siger Birthe B. Krage-
lund. [ |
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Interdisciplinaert
samarbejde

Forstaelsen af hub-pro-
teinernes funktion i
cellens interne og ekster-
ne kommunikation har
kreevet et interdisciplineert
samarbejde. Foruden Bir-
the B. Kragelund har flere
andre forskere bidraget
til forskningen med hver
deres ekspertomrade.

Professor Olaf Nielsen

fra Biologisk Institut ved
Kabenhavns Universitet

er genetiker og ekspert i
at studere proteiner, der
er involveret i kopiering af
DNA'et i levende geerceller.

Celle- og cancerbiolog
Professor Stine Falsig
Pedersen har i projektet
studeret funktionalitet af
den membranbunde hub
NHEZ. Hun har ogsa set
pa, hvad der sker, nar man
muterer hub-proteiner og
enten bringer flere amino-
syrer i bindingssitet i spil
eller slar bindingssites ud.

Lektor Wouter Krogh
Boomsma fra Datalogisk
Institut pa Kgbenhavns
Universitet er bioinforma-
tiker og kan jonglere med
komplekse dataseet gen-
nem machine learning.

Professor Karen Skriver
fra Biologisk Institut pa
Kabenhavns Universitet
har som den eneste af
samarbejdspartnerne inte-
resseret sig for hub-prote-
iner i mange ar. Hendes
fagomrade er hub-protei-
ner i planter.

Endelig er der professor
Birthe B. Kragelund, som
foruden at veere hub pa
forskningsprojektet ogsa
har fire hgjfelts NMR-mag-
neter, der er blandt de
steerkeste i hele Danmark
og seerdeles velegnede til
at kortlaegge strukturen of
dynamikken af proteiner.

Videre laesning:
Bugge & Staby et al.,
Structure, 26(5):734-
746.e7. doi: 10.1016/
j.str.2018.03.013)
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