Mozna obrazowaé¢ atomy w
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,T0 prawdziwy przetom. Nie ma juz wiecej rekorddéw do pobicia.
Padta ostatnia bariera rozdzielczo$ci” — méwi Holger Stark z
Instytutu Fizyki Biochemicznej im. Maxa Plancka w Gottingen.
Stat on na czele jednej z dwdéch grup badawczych, ktére
poinformowaty o pierwszym w historii zobrazowaniu
poszczegélnych atoméw w proteinie za pomoca mikroskopii
krioelektronowej (cryo-EM).

Osiggniecie to pokazuje, jak wielkie mozliwosScig stojg przed
mikroskopia krioelektronowg i umacniajg jej pozycje jako
narzedzia do mapowania trdéjwymiarowych ksztattéw protein.
Takie narzedzia pozwalajg na doktadne zbadanie struktur
biatek, a co za tym idzie, lepsze zrozumienie ich
funkcjonowania, co z kolei przetozy sie na stworzenie lepszych
lekéw o mniejszej liczbie skutkéw ubocznych.

Druga grupg badawczg, ktére udato sie zobrazowad¢ atomy w
proteinach jest zespét pracujacy pod kierunkiem Sjorsa
Scheresa 1 Radu Aricescu z Medical Reasearch Council
Laboratory of Molecular Biology (MRC-LMB) w Cambridge w
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Wielkiej Brytanii. Prace Niemcow i Brytyjczykédw chwali John
Rubinstein, biolog z University of Toronto. ,Rozdzielczos¢
atomowa to prawdziwy przetom” — méwi i dodaje, ze pozostato
jeszcze kilka probleméw do rozwigzania, jak np. obrazowanie
protein o matej elastycznos$ci. ,Prace te pokazujg, dokad
mozemy dojs¢, jesli rozwigzemy te problemy” — stwierdza.

Mikroskopia krioelektronowa do liczgca sobie dziesigtki lat
technika, w ktdérej obrazuje sie ksztatt zamrozonych prébek
ostrzeliwujgc je elektronami i rejestrujgc ich odbicia. Okoto
roku 2013 rozpoczeta sie prawdziwa rewolucja. Dzieki coraz
doskonalszym technikom wykrywania odbitych elektrondéw oraz
coraz lepszemu oprogramowaniu do analizy, zaczeto uzyskiwad
coraz lepszej jakosci obraz.

Z czasem obraz uzyskany z cryo-EM niemal dordéwnywat jakosci
obrazowi uzyskiwanemu z rentgenografii strukturalnej. Niemal,
wiec naukowcy nadal musieli polega¢ na rentgenografii.
Technika ta pozwala na badanie skrystalizowanych protein.
Wykonanie analizy wymaga najpierw uzyskania mozliwie jak
najbardziej regularnego 1 doskonatego monokrysztatu badanego
zwigzku. Uzyskanie takich krysztatdéw jest czasochtonne. Moze
trwa¢ wiele miesiecy, a nawet lat. Ponadto wiele protein
interesujgcych =z punktu widzenia medycyny nie tworzy
krysztatéw, ktdre mozna by w ten sposdéb badaé¢. Croy-EM ma te
zalete, ze wymaga jedynie umieszczenia proteiny w oczyszczonym
roztworze.

Granicg, poza ktdra mozna mowi¢ o rozdzielczosci atomowej jest
okoto 1,2 angstrema (1,2x10-10 metra). Oba zespoty naukowe,
niemiecki i brytyjski, pracowaty z apoferrytyng. To niezwykle
stabilna proteina, za pomocg ktorej testuje sie cryo-EM.
Poprzedni rekord obrazowania tej proteiny wynosit 1,54
angstrema.

Oba zespoty wykorzystaty nieco inne techniki, osiggajac
podobne rezultaty. Niemcy uzyskali rozdzielczos$¢ 1,25 A,
Brytyjczycy zas 1,2 A. Stark ocenia, ze potaczenie obu technik



moze pozwolié¢ na zwiekszenie rozdzielczo$ci do okoto 1
angstrema, ale to praktycznie nieprzekraczalna granica dla
mikroskopii krioelektronowej. ,0Obszar ponizej 1 angstroma jest
niemal nieosiggalny dla <cro-EM. Uzyskanie takiej
rozdzielczosci za pomocg najnowoczes$niejszych dostepnych
obecnie urzadzen wymagatoby setek lat rejestracji danych,
niewyobrazalnie wielkich mocy obliczeniowych i mozliwosSci
przechowywania danych” — méwi Stark.

Scheres 1 Aricescu przetestowali tez swojg technike na
receptorze GABAA. Jeszcze w ubiegtym roku udato im sie
obrazowa¢ jg w rozdzielczo$ci 2,5 angstrema. Tym razem
osiggneli 1,7 A, chociaz w niektdérych fragmentach obraz byt
jeszcze doktadniejszy. ,To byto jak usuniecie przestony z
oczu. Przy tych rozdzielczosciach kazde pdét angstroma otwiera
zupetnie nowy wszechswiat”.
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