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I. Bevezetés 

A Drebrin (Developmentally Regulated Brain Protein) egy sejtváz-

szerveződésben részt vevő fehérje1, amely kulcsfontosságú a 

dendritikus tüske morfogenezisében2. Korábbi tanulmányok igazolták 

az aktin-kötegelő3, aktin-kötő4, és aktin-depolimerizáló5 tulajdonságait, 

ezzel bemutatva sokoldalú szerepét a PSD-ben (Postsynaptic Density).  

A Drebrin csak a filamentális (F) aktinnal képes interakcióba lépni, a 

monomer globuláris (G) aktint nem köti6. A Drebrin kötődése szerkezeti 

változásokat okoz az F-aktin filamentumokban, lelassítja ezek 

dinamikus méretváltozását, illetve befolyásolja a motorfehérjék, 

például a miozin II aktivitását. A denritikus tüskék szinaptikus 

aktivitásra történő válasza egy Drebrin-mediált folyamat7. A Drebrin 

fehérje feladata egy köteg stabil aktin-filamentum formálása, amely 

meghatározza a dendritikus tüske méretét egy dinamikus egyensúlyban 

a Drebrin-kötött és a szabad filamentumok között. Szinaptikus 

aktiváció hatására beáramló Ca2+ esetén a Drebrin-kötött 

filamentumok kilépnek a szinaptikus tüskéből, ezt a folyamatot Drebrin 

exódusnak nevezik. Ezáltal a G-aktin beáramol és kitölti a megüresedett 

teret, ahol polimerizálódik, így a dendrittüske növekedését okozza. A 

stimulus végén a Drebrin visszakerül, és visszaállítja az aktin-

filamentumok egyensúlyát, ezzel stabilizálva a megnövekedett tüskét. 

A Drebrin mennyiségének csökkenését összefüggésbe hozták több 

neurológiai kórképpel, például Alzheimer-Kór, Down-szindróma és 

öregedés. A Shirao és munkatársai által leírt modell igazolja a Drebrin 

kulcsfontosságát a szinaptikus plaszticitás fenntartásában és a kognitív 

funkciók megtartásában. 



 

1.ábra: A posztszinaptikus denzitás fehérjehálózata. A szinapszisok 

fogadó oldalán található Drebrin fehérje kulcsfontosságú a 

posztszinaptikus Homer fehérjével való interakciója miatt, illetve a 

teljes fehérje-hálozatot a sejtvázhoz horgonyozza az aktin-

filamentumokhoz kötődve. 

A Drebrinnek két izoformája ismert, az embrionális fejlődés során 

megjelenő Drebrin E, valamint a felnőtt korban előforduló Drebrin A, 

utobbi tartalmaz egy izoforma-specifikus inszerciót. A Drebrin fehérje 

több különleges nem globuláris régiót is tartalmaz, melyek 

szerkezetéről és biológiai szerepéről a mai napig nincs konszenzus.  

Egy remek példa erre a 173-228 aminosavak közötti régió, melyet előbb 

coiled-coil predikció eredményeképp írtak le8, majd magányos alfa-

hélixként prediktálták9, amely jobban beleillik a fehérje monomer 

előfordulásáról alkotott képbe3.  A magányos alfa-hélix (Single Alpha-

Helix, továbbiakban SAH) domének  jellemzően citoszkeletális, illetve 

RBS-kötő fehérjékben fordulnak elő, ám fontosságuk ellenére, 

kísérletileg nehezen vizsgálható jellegükből fakadóan igen kevés 

szerkezeti adat érhető el róluk.  

A Drebrin N-terminálisán található egy globuláris szerkezettel 

rendelkező ADF-H (Actin-Depolymerizin Factor-Homology) domén, 
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amely evolúciója során elveszítette az ortológokban megfigyelt erős 

aktin-kötő  tulajdonságát6,10. A Drebrin aktin-kötő szakasza előbb in 

vivo kísérletekkel lett meghatározva, majd tovább vizsgálták alacsony 

felbontású analitikai módszerekkel, például koszedimentációs-

esszékkel. Ezen tanulmányok eredményeinek összessége az aktin-kötő 

szakaszt a 233-300, vagy a 233-317 aminosavak közötti régióhoz köti, 

ám ezt később a fehérje N-terminálishoz közelebbi szakaszának 

kooperatív szerepével is összefüggésbe hozták8. Drebrin-dekorált aktin-

filamentumok elektronmikroszkópos vizsgálatának alapján a Drebrin 

alapvetően rendezetlen aktin-kötő szakasza elképzelhető, hogy 

feltekeredik az interakció hatására, ám erről kapcsolatban még nem 

készültek atomi-szintű szerkezeti modellek11. 

 

II. Célkitűzések 

Kutatásom célja volt a rendkívül érdekes, kísérletileg különösen 

nehezen vizsgálható nem globuláris fehérjeszakaszok atomi szintű 

feltérképezése, ezzel megkísérelve a Drebrin funkcionális 

vizsgálataiból származó eredmények szerkezeti szempontból történő 

alátámasztását és kiegészítését. A magányos alfa-hélixekről a mai napig 

csupán két olyan publikáció jelent meg, ahol NMR spektroszkópiával 

meghatározott szerkezeten keresztül jellemezték a motívum 

sajátosságait 12,13, a Drebrin aktin-kötő mechanizmusának megértése 

pedig mindkét partner szempontjából kihívásokat jelent. Az F-aktin a 

polimerizáció során egy dinamikus kettős-hélix szerkezetet alkot, 

amely alkalmatlanná teszi röntgenkrisztallográfiás vizsgálatokra14. A 

Drebrin aktin-kötő szakaszának prediktált flexibilis természete, 

valamint a töltéssel rendelkező aminosavak sűrű előfordulása kijelölte 

számomra az NMR spektroszkópiát, mint legfőképp alkalmazandó 

módszert. A fehérjeszakaszok előállításán és kísérletes vizsgálatán felül 

célom volt még, hogy az eredményeimet holisztikus szemlélettel 

értelmezzem, illletve bioinformatikai módszerek segítségével egy 

olyan integratív modellt építsek, mely minél részletesebben jellemezni 

tudja a nem globuláris fehérjeszakaszok felépítését és viselkedését. 

 



III. Anyagok és módszerek 

Munkám során molekuláris klónozási lépések sorozatával elkészítettem 

az általam vizsgálni kívánt fehérjeszakaszokat kódoló géneket 

tartalmazó plazmid DNS-eket. Ezekhez a teljes hosszúságú humán 

Drebrin fehérjét kódoló nukleotid szakaszt tartalmazó plazmidot 

(RRID: Addgene_40362) alkalmaztam templát DNS-ként. A 

kiválasztott régiókhoz primereket terveztem, majd touch-up PCR 

technikákat optimalizáltam a génszakaszok felszaporításához, melyeket 

a laboratóriumunkban módosított pET-15b (Novagen) plazmidokba 

klónoztam. Az így kapott konstrukciókat BL21 (DE3) E. coli sejtekbe 

transzformáltam, majd optimalizáltam a fehérjék expressziós 

protokolljait. A megtermelt rekombináns fehérjék tisztítására 

különböző kromatográfiás lépésekből álló módszereket fejlesztettem. 

A fehérjék kezdetleges, alacsony felbontású szerkezetvizsgálatához CD 

spektroszkópiát használtam. A munkám legnagyobb részét az ezt 

követő NMR spektroszkópiás szerkezeti és funkcionális vizsgálatok 

tették ki. Az alacsony komplexitású régiók esetében tapasztalt rengeteg 

jelátfedést kifejezetten erre a célra fejlesztett NMR technikák 

segítségével oldottam fel. A D233 konstrukciónál annak nagy mértékű 

rendezetlenségéből fakadó keskeny amid-hidrogén kémiai eltolódás 

eloszlás, a magányos alfa-hélixnél pedig a rúd-szerű motívum 

transzverz tengelye mentén párhuzamos amid vektorok dipólus-dipólus 

csatolásainak nagy számából eredő spektrális zsúfoltság nehezítette a 

jelhozzárendelést. Előbbihez  a peptid-gerinc szekvenciális 

szomszédságú karbonil 13C atommagok közötti háromkötéses 

csatolásokra épülő 3D (HN)CO(CO)NH kísérletet15, utóbbihoz pedig a 

HN(i-1)-N(i-1)-CO(i-1)-N(i) korrelációkat megjelenítő 4D 

(HACA)CON(CA)NH valamint a CO(i)-N(i)-(Ni+1)-HN(i+1) 

korrelációkat megjelenítő 4D (HACA)N(CA)CONH kísérleteket  

alkalmaztam16 (2.ábra). 



 

2.ábra: A rezonancia-jelhozzárendelés során alkalmazott alacsony 

komplexitású fehérjékre speciális NMR technikák. Felül a 4D 

(HACA)CON(CA)NH (türkíz) és a 4D (HACA)N(CA)CONH (lila) 

kísérletek, alul a 3D (HN)CO(CO)NH (kék) kísérlet során feltárt 

korrelációk láthatóak a peptidlánc mentén haladva. 

A magányos alfa-hélix globális szerkezeti jellemzéséhez kisszögű 

röntgenszórást alkalmaztam. A szóródási paraméterek alapján előbb 

kezdetleges, alacsony felbontású szerkezeti jellemzést végeztem, majd 

az NMR kémiai eltolódás adatokkal kiegészítve egy komplex, sokaság-

alapú metodikát dolgoztam ki a fehérje integratív szerkezeti 

modellezésére. A kutatócsoportunkban kifejlesztett DIPEND17 

algoritmussal az előzetes eredményeimnek megfelelő kezdeti sokaságot 

generáltam, melyet a kíséreti peremfeltételekkel vezérelve, 

molekuladinamikai szimulációk eredményeivel kiegészítve a 

CoNSEnsX+ segítségével18 többszörös szelekciós eljárással 

mintavételeztem. A szerkezeti sokaság oldallánc-konfigurációinak 

elemzésével, azok atom-atom távolságainak vizsgálatával jellemeztem 

a különleges szerkezeti motívum rendkívüli stabilitását biztosító 

tranziens másodlagos kölcsönhatások (sóhídak és kation-pí 

kölcsönhatások) változatos előfordulási lehetőségeit. 



 

3.ábra: A Drebrin-SAH integratív modellezési metodikájának 

egyszerűsített ábrázolása. A SAXS és NMR kísérleti adatok által 

vezérelt, MD szimulációkkal segített szelekciós eljárás segítségével egy 

60 konformerből álló modellt készítettem. 

A D233 konstrukció másodlagos szerkezeti jellemzőit előzetesen az 

aminosav-szekvencia alapján prediktáltam, majd az alifás szénatomok 

másodlagos kémiai eltolódásaival jellemeztem. Az előforduló 

másodlagos szerkezeti elemek gyors, ujjlenyomat-szerű vizsgálatához 

egy 1H15N bTROSY és 1H15N HSQC spektrumok átfedéses ábrázolásán 

alapuló módszert alkalmaztam. A Drebrin-Aktin interakció 

vizsgálatához NMR titrálásokat és t2 relaxáció méréseket végeztem el.  



IV. Eredmények és tézispontok 

1./a: Előállítottam a posztszinaptikus Drebrin fehérjében korábban 

prediktált magányos alfa-hélix szakaszt kódoló szekvenciát tartalmazó 

plazmid DNS-t. Az elkészített nukleinsav konstrukciót E. coli sejtekbe 

transzformáltam, majd optimalizáltam a bakteriális expresszió és a 

rekombináns fehérje tisztítás protokolljait, így NMR 

szerkezetvizsgálatra alkalmas fehérje mintát készítettem.1./b: A 

szakirodalomban nem konszenzus módon leírt Drebrin-aktin interakció 

jellemzéséhez megterveztem a D233 konstrukciót, elkészítettem az ezt 

kódoló plazmid DNS-t, majd a magányos hélix termelési és tisztítási 

módszereit tovább fejlesztve NMR funkcionális vizsgálatokra alkalmas 

fehérje mintát készítettem. 

Az általam vizsgálni kívánt szakaszok előállításához olyan primereket 

terveztem, melyek kompatibilisek a laboratóriumunkban 

leggyakrabban használt plazmid vektorokkal. A DNS szakaszok sikeres 

felszaporítása és megtisztítása után restrikciós emésztésekkel, majd 

ligálási reakciók optimalizálásával, többszöri próbálkozást követően 

mindegyik fehérjét kódoló expressziós plazmidot sikerült előállítanom. 

Ezután Sanger-szekvenálással ellenőriztem, hogy a megfelelő helyeken 

tartalmazzák-e a kívánt génszakaszokat. Ezt követően BL21 (DE3) 

sejtekbe transzformáltam őket, majd arra a megfigyelésre jutottam, 

hogy a nem globuláris fehérje szakaszok 37°C hőmérsékleten sokkal 

nagyobb mértékben expresszálódnak. Az ultrahangos sejtfeltárás során 

kulcsfontosságúnak bizonyolt a proteáz-inhibitor adalékanyag 

hozzáadása, ugyanis harmadlagos szerkezet hiányában a fehérje gerince 

sokkal inkább hozzáférhető a proteáz enzimek számára, ezáltal jelentős 

mennyiségi veszteséget okozva.  

A bakteriális sejt extraktumból Ni-NTA affinitáskromatográfiával 

választottam el a célfehérjéket a többi sejtalkotótól. Az expressziós 

címkét TEV-proteáz segítségével távolítottam el. A Drebrin-SAH 

esetében egy pH=6.0 mellett elvégzett S-oszlopos ioncsere-

kromatográfia bizonyult hatékonynak, mivel így sikerült a rengeteg 

töltött aminosavat azonos protonáltsági állapotba hozni. Ezt követően 

méretkizárásos kromatográfiával bizonyosodtam meg róla, hogy a 

célfehérjét elválasztottam a hozzáadott TEV proteáztól és a levágódó 

fehérje szakasztól is. Mivel a D233 konstrukció nem tartalmaz 280 nm-



en detektálható aminosavakat, így a TEV-hasítás után célszerű volt a 

kromatográfiás lépések minimalizálására törekedni. Ehhez egy olyan Q 

oszlopos tisztítást dolgoztam ki, melynek során megkötődött az enzim 

és a levágódó fehérje szakasz, viszont áteresztődött a célfehérje, melyet 

izolálni kívántam. 

2./a: CD spektoszkópiás és tömegspektrometriás mérésekkel igazoltam 

a magányos alfa-hélix monomer szerkezetét vizes oldatban. 4 dimenziós 

NMR kísérletek alkamazásával elvégeztem a fehérje gerinc 1H-15N-13C 

teljes jelhozzárendelését, illetve a fehérje oldalláncok részleges 

jelhozzárendelését. Cα és Cβ másodlagos kémiai eltolódásokkal 

bizonyítottam a fehérje lokális szerkezeti preferenciáját.  

A 190-260 nm hullámhossztartományon felvett CD spektrum alakja 

egyértelműen az alfa-hélixek jellegzetes tulajdonságait mutatta (lokális 

maximum 215 nm-en, lokális minimum 222 nm-en). A fehérje 

hőmérsékletfüggését a  222 nm-en mért értékek 285 K és 350 K közötti 

változásán keresztül vizsgálva megállapítottam, hogy a fehérje 

letekeredése nem kooperatív, ezzel kizárva a coiled coil, és igazolva a 

helikális motívum monomer előfordulását. 

A rendkívül nagy arányban előforduló töltéssel rendelkező aminosavak, 

valamint ezek repetatív előfordulása (4.ábra), és a rúd-szerű motívum 

amid vektorainak transzverz tengely mentén párhuzamos állása a 

konvencionális rezonancia-jelhozzárendelési technikákkal 

megoldhatatlan feladat elé állított. A 4D kísérletekben bevezetett 

addícionális indirekt 15N dimenzió segítségével sikerült olyan 

többszörös korrelációkat megfigyelnem, melyek már számottevő 

iteráció elvégzésével egyértelműen azonosíthatóvá tették a 

spinrendszereket. Az így elérhezővé váló Cα és Cβ kémiai 

eltolódásokkal igazolni tudtam a fehérje erős preferenciáját a lokálisan 

helikális szerkezet irányába. 



 

4.Ábra: A Drebrin-SAH domén szekvenciális jelhozzárendelése. Az 

alacsony komplexitás és a töltéssel rendelkező aminosavak sűrű 

előfordulása kék színnel (pozitív töltés) és piros színnel (negatív töltés) 

kiemelve. A panel bemutatja a magányos alfa hélixről készült 1H-15N 

HSQC spektrumot 50 mM NaCl, 17 mM NaH2PO4, 3 mM Na2HPO4, 

pH 6.0 és 25°C körülmények között. A nagyítás kiemeli a spektrum 

centrális régiójában található extrém NH jelátfedéseket. Az asszignált 

kémiai eltolódásokat egy betűs aminosav-kódokkal jelöltem. 

2./b: Rendezetlen fehérjékre specializált NMR kísérletekkel elvégeztem  

a fehérje gerinc 1H-15N-13C teljes jelhozzárendelését, illetve a fehérje 

oldalláncok részleges jelhozzárendelését. A másodlagos kémiai 

eltolódások a fehérje nagy arányú rendezetlenségét mutatták, az N-

terminális szakaszon tapasztalt helikális régió kivételével.  

A Drebrin fehérje aktin-kötő szakaszát tartalmazó D233 konstrukció 

nagyfokú rendezetlenségéről előzetes CD spektroszkópiai kísérletekkel 

megbizonyosodtam, így célzottan egy ilyen fehérjék 

jelhozzárendelésére specifikus NMR metodikát alkalmaztam. A 

(HN)CO(CO)NH kísérletben a nagy távolságú karbonil-karbonil 

korrelációkat használva kerültem meg az amid protonok degenerált 

kémiai eltolódásából eredő nehézségeket (5.ábra). A kísérletben 

kihasználtam a 13C karbonil atommagok rendezetlen fehérjékben 

kifejezetten kedvező relaxációs tulajdonságait, ezáltal egy különösen 

hosszú akvizíciós időt alkalmaztam egy félig konstans idejű t1 

evolúcióval a 13C indirekt dimenzióban. A MOCCA-XY16 

pulzusszekvenciban egy extrém hosszú (500 ms) izotróp keveredési idő 



segítségével képes voltam akár 5 szekvenciálisan szomszédos karbonil 

jel összekapcsolására, ezzel jelentősen felgyorsítva az egyébként 

komplex jelhozzárendelési folyamatot. A részleges oldallánc-

jelhozzárendelést (H)CC(CO)NH kísérlettel végeztem el, az alifás 

szénatomok kémiai eltolódásait pedig a CheSPI program segítségével 

használtam fel a fehérje másodlagos szerkezetének jellemzésére. A 

nagy mértékű rendezetlenség mellett, némileg meglepő módon a fehérje 

N-terminálisához közeli szakaszán egy körülbelül 15 aminosav 

hosszúságú helikális motívum jelenlétét igazoltam. 

 

5.ábra: a, Szekvenciálisan szomszédos aminosavak szalagdiagramjai 

(A53-tól R58ig) 13C15N jelölt 3D (HN)CO(CO)NH spektrumon. b, A 

3D (HN)CO(CO)NH spektrum egy kinagyított F1-F3 régióján ábrázolt 

karbonil jelek (zöld:i+1, fekete:i, narancssárga:i-1, kék:i-2, piros:i-3) 

közötti korrelációk. A jól feloldott régiókban lehetséges akár 5 egymást 

követő karbonil felismerése is.  

3: NMR és SAXS adatok, valamint molekuladinamikai szimulációk által 

vezérelve egy sokaság-alapú modellt készítettem a magányos alfa-

hélixről, mely egyaránt tükrözi a kísérletek során feltárt lokális és 

globális  szerkezeti paramétereket, valamint rávilágít a helikális 

motívum rendkívüli stabilitását biztosító sóhídak és kation-pí 

kölcsönhatások tranziens hálozatának kialakulására. 

Kisszögű röntgenszórás kísérletekkel megerősítettem, hogy a Drebrin-

SAH széles koncentráció tartományban vizsgálva is monomerként 

fordul elő. A dimenziómentes Kratky-diagrammokkal igazoltam a 



szerkezetileg megnyúlt molekula hipotézisét, illetve finomítottam a 

rúd-szerű alakról alkotott előzetes elképzelést, mivel leginkább egy 

megcsavart banán formájával írható le a szóródási felület. 

Az NMR kísérletekből származó Cα és Cβ kémiai eltolódások, 

valamint a SAXS adatok által vezérelve egy összetett sokaság-alapú 

metodikát dolgoztam ki a magányos hélix motívum szerkezeti 

jellemzésére. A DIPEND algoritmussal generált 5000 tagú kezdeti 

konfromációs sokaságból a kétféle kísérleti peremfeltétellel 

párhuzamosan vezérelt szelekcióval egy alsokaságot generáltam, 

melyet rögzített peptidgerinc mellett molekuladinamikai 

szimulációkkal feldúsítva mintavételeztem a lehetséges oldallánc-

konfigurációkat. Az így kapott alsokaságon megismételtem az NMR és 

SAXS adatokon alapuló szelekciós eljárást, így egy 60 konformerből 

álló végső sokaságot kaptam (6.ábra). 

A mind a lokális, mind a globális szerkezeti preferenciákat kíválóan 

tükröző konformereken atom-atom távolságok elemzését végeztem a  

helikális motívum rendkívüli stabilitásáért felelős másodlagos kötőerők 

tranziens hálózatának jellemzéséhez. Eredményeimmel feltártam 

rengeteg olyan sóhíd, illetve kation-pí kölcsönhatás lehetőségét, 

melyek dinamikus változásának eredőjeként fogható fel az az 

elektrosztatikus erő, amely lehetővé teszi az elongált magányos alfa 

hélix monomer előfordulását vizes oldatokban. 

 

6.ábra: Az NMR adatokból származó sokaság (szürke szalagok) térbeli 

illesztése és összehasonlítása egy SAXS adatokból ab initio  

rekonstruált modell (fehér felület) általános alakjával.  



4: Az atomi szinten korábban nem vizsgált Drebrin-aktin interakció 

jellemzéséhez NMR titrálások és t2 relaxációs mérések optimalizálását 

végeztem. A D233 jelek F-aktin hozzáadására tapasztalt változásai 

alapján a kötődés tényét igazoló módszert sikerült beállítanom, mely a 

későbbiekben részletesebb vizsgálatok alapjaként szolgálhat majd. 

A sikeres rezonancia-jelhozzárendelés után rendelkezésemre állt a 

D233 konstrukció „ujjlenyomat-szerű” információja, azaz a fehérje 
1H15N HSQC spektrumán minden aminosavhoz tartozó NH jelet 

egyértelműen azonosítottam. Ezzel megnyitottam az utat a fehérje 

interakcióban részt vevő régió meghatározásához, melyhez elsőként a 

leginkább célszerű NMR-titrálásokkal próbálkoztam. A 15N jelölt D233 

mintához izotópjelölés nélküli F-aktin oldatot adagolva a D233 jelek 

nagy részében változásokat tapasztaltam. Kontroll kísérletként a D233 

fehérjét ATP oldattal is titráltam, mivel ezt az F-aktin polimerizációját 

biztosító puffer is tartalmazta, míg a D233 jelhozzárendelését egy ATP-

mentes mintán végeztem el. Ekkor azt tapasztaltam, hogy az ATP 

koncentráció növelése is egyértelműen megfigyelhető perturbációt 

okoz a D233 jelek egy jelentős hányadában. Mivel ezek közül több az 

ATP-t tartalmazó F-aktin oldat hozzáadásánál is megváltozott, így 

jelentősen megnehezedettt a kizárólag NMR titrálásokon alapuló 

megközelítés a Drebrin-aktin interakciós felület meghatározására.  

Ezek után megmértem a fehérje NH jeleinek r2 relaxációs rátáját 

szabad, illetve F-aktin hozzáadására kialakuló kötött állapotban, azonos 

D233 koncentráció és puffer tartalom mellett. Érdekes módon a 

folyamatot „egy lépéses NMR titrálásként” értelmezve, a szabad és a 

kötött formák spektrumait egymásra vetítve csupán minimális 

eltéréseket (kémiai eltolódás perturbáció, jelkiszélesedés az NH jelek 

egy kis hányadánál) tapasztaltam, azonban az r2 relaxációs ráták 

gyakorlatilag minden aminosav esetében hasonló mértékben 

megnövekedtek. Az eredmények alapján arra a következtetésre 

jutottam,  hogy a fehérje-fehérje interakció egy olyan kinetikai 

tartományban zajlik, ahol az r2 relaxációs ráták úgy átlagolódnak, hogy 

eközben elveszítik érzékenységüket a szabad és kötött formában létező 

kémiai eltolódások környezetére. Emiatt az effektus nem lokalizálódik 

a szekvencia bizonyos tartományaira, ezzel felvetve a lehetőségét 

annak, hogy az interakciót egy magasabb rendű molekuláris mozgás 

dominálja. 



A D233 fehérjéről felvett 1H15N bTROSY és 1H15N HSQC spektrumok 

egymásra vetítésekor egy érdekes megfigyelést tettem: Amennyiben 

aminosav-típustól függetlenül 93 Hz átlagos értékű skaláris csatolást 

vettem alapul, majd ennek felével eltoltam az egyik spektrumot, úgy az 

NH jelek döntő többsége a várakozásnak megfelelően átfedésbe került, 

azonban jól definiálhatóan körülbelül 15 jel esetében továbbra is 

különbséget tapasztaltam. A CheSPI eredmények alapján ez a 15 

aminosav pontosan a rendezetlen fehérje gyakorlatilag egyetlen 

szerkezeti elemeként értelmezhető N-terminális közeli helikális 

szakasz. Ez a megfigyelés felveti a lehetőségét egy javarészt 

rendezetlen fehérjék lokális, esetleg tranziens szerkezeti elemeinek 

meghatározását célzó gyors, ujjlenyomatszerű módszer fejlesztésének 
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