Kapitel 5 – Struktur und Funktion biologischer Makromoleküle
Man unterscheidet 4 Klassen von Makromolekülen: Kohlenhydrate, Proteine, Nucleinsäuren (alle drei sind kettenförmig (-> Polymere) und Lipide.
Ein Polymer ist ein langes Molekül, das aus vielen identischen oder ähnlichen Bausteinen besteht, die über kovalente Bindungen miteinander verknüpft sind. Die Bausteine für ein Polymer sind die Monomere. Ein aus nur wenigen Monomeren aufgebautes Molekül nennt man Oligomer.

Bei einer Dehydratisierungsreaktion (Kondensationsreaktion) werden Monomere unter Abspaltung von H2O kovalent verknüpft. Das eine Monomer stellt eine Hydroxylgruppe (-OH), das andere ein Wasserstoffatom (-H) zur Verfügung. Zur Herstellung von Polymeren wird diese Reaktion mehrmals wiederholt. Nach und nach wird ein Monomer mehr an die Kette angefügt. Diese Reaktion braucht Energie und läuft nur unter Beteiligung von Enzymen (Proteine, die Reaktion beschleunigen) ab. Die Hydrolyse ist die Umkehrreaktion, wobei Polymere unter Addition von H2O in Monomere zerlegt werden (z.B. Verdauung).

1. Kohlenhydrate
Die Kennzeichen eines Zuckers sind die Carbonylgruppe (>C=O, 1’) und mehrere Hydroxylgruppen.

Aldosen haben die Carbonylgruppe am ‚Ende’, im Gegensatz zu den Ketosen bei denen diese Gruppe im ‚Skelett’ ist. Triosezucker: C3H6O3 oder Pentosezucker: C5H10O5. In wässriger Lösung bilden die meisten Zucker Ringe (Glucose: 1’ und 5’ verknüpft).

Die Monosaccharide (z.B. Glucose C6H12O6) stellen für die Zellen wichtige Nährstoffe dar. Durch die Zellatmung gewinnen Zellen die in den Zuckermolekülen gespeicherte Energie. Sie sind nicht nur ein Hauptbetriebsstoff für zelluläre Arbeit, sondern ihre Kohlenstoffgerüste dienen auch als Rohmaterial für die Synthese von anderen kleinen, organischen Molekülen (z.B. Aminosäuren oder Fettsäuren).

Die Disaccharide sind zwei über eine glykosidische Bindung verknüpfte Monosaccharide (Dehydra-tisierungsreaktion). Zum Beispiel Maltose, die aus zwei am 1’ bzw. 4’ C verknüpften Glucosen besteht. Pflanzen transportieren Kohlenhydrate in der Form von Saccharose, bei der eine Glucose mit ihrem 1’C am 2’C einer Fructose verknüpft ist. Oder Lactose (Glucose und Galactose).
Die Oligosaccharide haben wenige, aber mehr als zwei verknüpfte Monosaccharide.

Die Polysaccharide sind Polymere aus vielen durch glykosidische Bindungen verknüpfte Monosaccharide. Einige dienen als Speichermaterial und werden bei Bedarf hydrolysiert, um die Zelle mit Zucker zu versorgen. Andere dienen als Baumaterial zur Bildung von Stütz- und Schutzstrukturen für die Zelle/den Organismus. Die Architektur und Funktion wird von den Zuckermonomeren und der Lage der glykosidischen Bindung bestimmt.

Die Speicherpolysaccharide sind Polymere aus lauter Glucosemonomeren (α-Konfiguration). Die Stärke zum Beispiel ist das Speicherpolysaccharid der Pflanzen. Die meisten Monomere sind über 1’4’-Bindungen verknüpft. Man unterscheidet bei den Pflanzen Amylose (unverzeigt) und Amylopektin (verzweigt, 1’6’-Bindungen an den Verzweigungen). Die Pflanzen speichern Stärke als Granula in zellulären Strukturen, den Plastiden (z.B. Chloroplasten). So können sie überschüssigen Zucker lagern (also Energiespeicherung). Durch Hydrolyse können den Polymeren einzelne Zucker entnommen werden. Die meisten Tiere und Menschen besitzen Enzyme zur Hydrolyse von Pflanzenstärke.
Die Tiere speichern Glykogen, ein stark verzweigtes Glucosepolymer. Der Mensch und die Wirbeltiere speichern es vor allem in den Leber- und Muskelzellen. 
Die Strukturpolysaccharide, z.B. Cellulose ist Bestandteil der harten Zellwand von Pflanzen. Genau wie Stärke ist sie ein Glucosepolymer, aber die glykosidischen Bindungen unterscheiden sich. Das heisst es gibt zwei verschiedene Ringstrukturen der Glucose (α- und β-Konfiguration), die Lage der Hydroxylgruppe am 1’C ist verschieden. Bei Cellulose haben alle Glucosenmonomere die β-Konfiguration. Die Winkel der Bindungen führen dazu, dass jedes zweite Monomer umgedreht ist. So sind Wasserstoffbrücken mit anderen Cellulose-Molekülen möglich -> stabile Mikrofibrillen (z.B. Holz).
Enzyme, die Stärke (α) verdauen können Cellulose (β) nicht hydrolysieren. Der Mensch kann Cellulose nicht verdauen. Mikroben und Pilze können es. Kühe und Termiten haben Mikroben im Darm, die ihnen die Cellulose verdauen.

Chitin dient dem Aufbau des Exoskeletts (harter Panzer) von Insekten, Spinnen, Krebsen und Tausendfüssler (es gibt auch Pilze mit Chitin). Reines Chitin ist lederartig, verhärtet aber mit Kalk. Chitin ähnelt der Cellulose: Glucosemonomer plus stickstoffhaltige funktionelle Gruppe (-NH-COCH3). 
2. Lipide
Einzige Makromoleküle, die keine Polymere bilden. Sie sind hydrophob (wasserabstossend) wegen ihrer Molekülstruktur. Lipide bestehen vor allem aus C, sind kleiner als die anderen Kohlenhydrate und in Funktion und Struktur sehr verschiedenartig. Sie werden durch Dehydratisierungsreaktionen aus kleineren Molekülen (Glycerin und Fettsäuren) gebildet.
Die drei wichtigsten Lipide sind die Fette, Phospholipide und Steroide.

Die Fette bestehen aus Glycerin (Alkohol aus drei C-Atomen, jedes mit –OH-Gruppe) und Fettsäuren (ein langes C-Gerüst, normalerweise 16 oder 18 C-Atome. Ein Ende mit einer Carboxylgruppe –COOH (Säure). Die unpolaren C-H-Bindungen in den Kohlenwasserstoffketten -> hydrophob). Deshalb trennen sich Fette und Wasser. Denn die Wassermoleküle bilden H-Brücken und schliessen so das Fett aus.

Bei der Bildung eines Fettes werden drei Fettsäuren jeweils über Esterbindungen (Bindung zwischen Hydroxyl- und Carboxylgruppe) ans Glycerin geknüpft -> Triacylglycerin. Die Fettsäuren in einem Fett können gleich oder unterschiedlich sein. Gesättigte Fettsäuren besitzen keine C=C-Bindung, sie haben deshalb die grösstmögliche Zahl an H-Atomen -> dicht gepackt und bei Raumtemperatur fest. Dagegen ist in ungesättigten Fettsäuren mindestens eine C=C-Bindung vorhanden, was zu einem Knick in der Kette führt -> nicht dicht genug gepackt und normalerweise bei Raumtemperatur flüssig. Gesättigte Fette haben gesättigte Fettsäuren. Eine an gesättigten Fetten reiche Ernährung führt zu Ablagerungen in Blutgefässen. Gehärtet bedeutet, dass die ungesättigten Fette synthetisch durch die Addition von Wasserstoff in gesättigte umgewandelt wurden. 

Die Hauptfunktion der Fette ist die Speicherung von Energie (mehr als doppelt so viel wie in den Sacchariden -> raumsparend im Gegensatz zu den Pflanzen. Wir müssen es ja auch mit uns herumtragen!). Die Langzeitreserven sind in Fettzellen angelegt. Fett schützt aber auch lebenswichtige Organe und isoliert den Körper.
Die Phospholipide besitzen nur zwei statt drei Fettsäuren. Die dritte Hydroxylgruppe des Glycerins ist mit einer Phosphatgruppe verbunden, die eine negative Ladung trägt. An diese Gruppe können zusätzlich kleine Moleküle, die normalerweise geladen oder polar sind, gekoppelt sein. Sie haben einen hydrophilen Kopf (Glycerin, Phosphat,…) und zwei hydrophobe Schwänze (Zwei Fettsäuren): O<. Im Wasser ordnen sie sich zu einer Micelle an. Die wasserliebenden Köpfe aussen, zu einer Kugel angeordnet. Die Phospholipide sind ein Hauptbestandteil der Zellmembran und zwar als Phospholipid-Doppelschicht. Ihre Köpfe schauen ins Zellinnere und zum Zelläusseren.

Die Steroide sind Lipide aus Kohlenstoffgerüsten und vier fusionierten Ringen. Steroide unterscheiden sich durch verschiedene am Ringsystem angeknüpfte funktionelle Gruppen. Ein Beispiel ist das Cholesterin, einem Bestandteil der tierischen Zellen. Viele Hormone sind aus Cholesterin hergestellte Steroide.
3. Proteine
Proteine dienen für fast alle Aktivitäten des Organismus:

· Stützstruktur (Haare, Seidenfaden, Bindegewebe)

· Speicherung/Transport von Stoffen (Hämoglobin)

· Signalübertragung im Organismus (Rezeptoren)
· Bewegung/Abwehr von Fremdstoffen (Antikörper)

Proteine regulieren in Form von Enzymen den Stoffwechsel, indem sie chemische Reaktionen in der Zelle selektiv beschleunigen. Jeder Proteintyp hat eine einzigartige dreidimensionale Gestalt (Konformation). Alle Proteine sind Polymere, die aus 20 verschiedenen Aminosäuren aufgebaut sein können. Polymere aus Aminosäuren nennt man Polypeptide. Ein Protein besteht aus einem oder mehreren Polypeptiden, die in spezifischen Konformationen gefaltet/gewunden sind.
Aminosäuren haben im Zentrum ein Cα –Atom. Seine vier Partner sind eine Aminogruppe (H2N bzw. NH3+), eine Carboxylgruppe (COOH bzw. COO-) und ein Rest R, für den es 20 verschiedene Strukturen gibt. Wenn zwei Aminosäuren so angeordnet sind, dass sich die Carboxylgruppe direkt neben der Aminogruppe der anderen befindet, kann ein Enzym sie verknüpfen (Abspaltung von H2O)  -> Peptidbindung -> Oligopeptide -> Polypeptide. Polypeptide haben ein Amino-Ende (N-Terminus) und ein Carboxyl-Ende (C-Terminus). Jedes Polypeptid besitzt eine einzigartige Aminosäuren-Sequenz, welche die Konformation und seine biologische Wirkung bestimmt. Ein funktionsfähiges Protein ist nicht bloss eine Polypeptidkette, sondern es ist komplex gefaltet, gedreht und gewunden. Viele Proteine sind globulär (kugelförmig), andere filamentös (langgestreckt). Dazwischen gibt’s unzählige Varianten. Fast in jedem Fall hängt die Funktion eines Proteins von seiner Fähigkeit ab, ein anderes Molekül zu erkennen und auch zu binden. 
Die Faltung der Proteine erfolgt spontan und wird durch Bindungen zwischen Teilen der Kette vorangetrieben und stabilisiert. Man unterscheidet vier Ebenen:

Die Primästruktur ist die einzigartige Abfolge der Aminosäuren einer Polypeptidkette. Selbst eine geringe Änderung der Primärstruktur (eine andere Aminosäure) kann die Konfirmation und somit die Funktionsfähigkeit des Proteins beeinflussen (z.B. Sichelzellenanämie beim Blut). Analysier wird die Struktur mit Hilfe von Überlappungen zwischen Stücken aus Hydrolysen mit verschiedenen Agenzien.
Die Sekundärstruktur wird durch Abschnitte der Polypeptidketten, die durch H-Brücken zwischen >C=O und >N-H entlang des Polypeptidrückgrats gewunden oder gefaltet sind, bestimmt. Die Seitenketten (R) sind daran nicht beteiligt. Es gibt zwei Arten von Sekundärstrukturen: Die α-Helix: feine Spirale, die durch H-Brücken zwischen jeder vierten Aminosäure zusammengehalten wird. Das β-Faltblatt: zwei oder mehr Abschnitte der Kette verlaufen parallel. H-Brücken halten die Struktur zusammen.
Die α-Helices und β-Faltblätter sind in einem Protein räumlich zu seiner Tertiärstruktur angeordnet. Unregelmässige Windungen, welche durch Wechselwirkungen zwischen den Seitenketten stabilisiert werden. Die Tertiärstruktur gibt die Gesamtkonformation eines Polypeptids wieder. Es gibt hydrophobe Wechselwirkungen. Dabei sammeln sich die hydrophobe (unpolare) Seitenketten im Innern des Proteins an, wo kein Wasserkontakt besteht. Wasser schliesst die unpolaren aus, während sie untereinander und zu hydrophilen Teilen des Proteins H-Brücken ausbilden. Weiter helfen die VdW-Wechselwrikungen zwischen den unpolaren Aminosäuren sie zusammenzuhalten, H-Brücken zwischen polaren Seitenketten, sowie Ionenbindungen zwischen positiv und negativ geladenen Seitenketten halten die Proteine stabil. Als zweites sind auch Disulfidbrücken vorhanden, die wischen zwei Cystein-Monomeren (-SH-Gruppen in ihrer Seitenkette) gebildet wird (-S-S-).
Die Quartärstruktur macht die Gesamtstruktur eines Proteins aus. So können Proteine aus zwei oder mehreren Polypeptiden als Untereinheiten bestehen.

Die Konformation eines Proteins hängt aber auch von den physikalischen/chemischen Bedingungen in seiner Umgebung ab. Änderungen von pH, Temperatur etc. kann dazu führen, dass sich ein Protein entfaltet und es dabei seine native Konformation verliert (Denaturierung). Das Protein ist jetzt biologisch inaktiv. Wenn sich das Milieu der Umwelt wieder normalisiert ist Renaturierung möglich.
Chaperone sind Proteinmoleküle, die andere Proteine bei ihrer korrekten Faltung unterstützen. Sie legen jedoch die Struktur nicht fest, sondern sie halten lediglich das neue Polypeptid von „schlechten Einflüssen“ fern.
Die Aminosäuresequenz eines Polypeptids wird von einem Gen programmiert. Gene bestehen aus DNA, einem Polymer, das zur Verbindungsklasse der Nucleinsäuren gehört. Man unterscheidet zwei Arten von Nucleinsäuren: DNA und RNA. Sie befähigen lebende Organismen dazu ihre komplexen Bestandteile von einer Generation zur nächsten weiterzugeben. DNA enthält Anweisungen für ihre eigene Replikation und kontrolliert über die RNA die Proteinsynthese. Jedes Gen dirigiert die Synthese eines RNA-Typs (mRNA). Die Ribosomen übersetzen die codierte Information in einer Aminosäuresequenz und synthetisieren so ein Protein aus der mRNA-Information. In eukaryotischen Zellen sind die Ribosomen im Cytoplasma und die DNA im Zellkern. Die mRNA dient dazu die genetischen Anweisungen vom Zellkern ins Cytoplasma zu übertragen. In prokaryotischen Zellen fehlt der Zellkern. Trotzdem verwenden sie RNA um die Botschaft von der DNA zu den Ribosomen zu transportieren.
Nucleinsäuren sind Polymere aus Monomeren, die Nucleotide genannt werden. Jedes Nucleotid besteht selbst au s drei Teilen: 
- organisches Molekül: stickstoffhaltige Base




- Pentose: Fünfkohlenstoffzucker




- Phosphatgruppe: PO43-
Man unterscheidet bei den stickstoffhaltigen Basen die Pyrimidine und die Purine. Die Pyrimidine sind ein Sechsring aus C- und N-Atomen (N-Atom nehmen H+ aus Lösung auf); Cytosin, Thymin (nur in DNA) und Uracil (nur in RNA). Die Purine sind ebenfalls ein Sechsring, jedoch mit einem Fünfring fusioniert; Adenin und Guanin. Die spezifischen Pyramidine und Purine unterscheiden sich in den an ihre Ringe geknüpften funktionellen Gruppen. Sie sind mit dem 1’C des Zuckers verknüpft.

Als Zucker findet man in der RNA die Ribose bzw. in der DNA die Desoxyribose. Der einzige Unterschied besteht darin, dass der Desoxyribose am 2’C ein O-Atom fehlt.
Die Phosphatgruppe ist am 5’C des Zuckers angeknüpft (unter Abspaltung von OH-).

Die einzelnen Nucleotide sind durch das 3’C des Zuckers mit der Phosphatgruppe der nächsten Aminosäure verbunden -> Oligonucleotide -> Polynucleotide. Die Basensequenz dieser Polymere sind einzigartig und bestimmen die Aminsäuresequenz -> bestimmen folglich die Funktion eines Proteins.

RNA-Moleküle sind einzelsträngig im Gegensatz zur DNA, welche doppelsträngig vorliegt und um eine imaginäre Achse gewunden ist (Doppelhelix). Die beiden Zucker-Phosphat-Rückgrate befinden sich auf der Aussenseite der Helix. Die stickstoffhaltigen Basen sind im Innern der Helix miteinander gepaart, wobei nur bestimmte Basen kompatibel sind (A-T und G-C, bei der RNA ersetzt U das T). Die DNA-Stränge werden durch H-Brücken zwischen den Basen und VdW-Wechsel-wirkungen zwischen den übereinander gestapelten Basen zusammengehalten. Jeder der beiden Stränge dient als Matrize, um Nucleotide zu einem neuen komplementären Strang zusammenzufügen -> zwei identische Kopien der ursprünglichen DNA, die danach auf die beiden Tochterzellen verteilt werden. Die Gene sind bestimmte Abschnitte auf der DNA. Zwei Organismen mit einer grossen Übereinstimmung ihrer Aminosäurensequenzen sind evolutionär nahe verwandt.
