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Via brevissima natura movens est — gamta juda trumpiausiu keliu - Sio viduramziy filosofijos jZymy-
biy skelbtojo principo racionaluma pripaZjsta ir siuolaikinis mokslas. Straipsnyje atskleidZiami lgste-
1és lygmens biocheminiy procesy mechanizmai, rodantys sudétinga, taciau ekonomiska, maziausio-
mis sagnaudomis veikseng. Baltymy susilankstymas yra vienas i$ sudétingiausiy biocheminiy procesy,
lemianciy baltymy prigimtiniy struktary susiformavima. Baltymo struktdros praradimas yra daZnai
nesuderinamas su gyvybe arba sukeliantis neurodegeneratyvias ligas. Baltymai yra gyvy organizmy
darbiniai arkliai, vykdantys jiems DNR nubréZtas funkcijas. Baltymy jvairove sukelia tik dvidesimt
aminoruagsciy - statybiniy baltymy bloky, struktdriniy vienety. Baltymai yra panasds ne tik amino-
ragsciy sudétimi, bet ir tvarka, kuria aminordgstys issidésto baltymo molekuléje. Kiekvienas funk-
ciskai aktyvus baltymas lasteléje dar turi savo erdvine struktara, kuri jgyjama spontaniskai baltymui
susilankstant. Kokiu badu baltymas jgyja savo prigimtine struktira yra viena didZiausiy modernio-

sios struktarinés biologijos problemy.

Pagrindiniai Zodziai: baltymai, susilankstymas, tikslingumas, prigimtiné struktdra, maZiausios sa-

naudos.

Vienas reikSmingiausiy viduramziy filosofijos
pasiekimy buvo gamtos tyrimo metodologi-
jos kurimas. Ne tik Oksfordo empirinés kryp-
ties reiSkejai, pradedant Robertu Grossetes-
te’u, bet ir kitos scholastikos jzymybés tvirti-
no taupumo principa (principium parsimo-
niae). Gamta viduramziy mokslininkams ro-
desi esanti sudétinga, taciau ji funkcionuojanti
taupiai, maziausiomis sanaudomis, joje néra
nereikalingy priezasciy, yra tik tos, kuriy rei-
kia, kad reiskinys atsirasty. Naujaisiais amziais
tai kartojo Isaccas Newtonas: gamta nieko ne-
daro veltui, ir biity nenaudinga daugybe da-
ryti tai, ka galima atlikti su mazesniu skaiciu-
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mi; gamtai neblidinga prabanga nereikalingo-
mis priezastimis.

Siame straipsnyje i atlikty baltymy struk-
tiry tyrimy ripi parodyti gamtos tyrimo me-
todologija kiirusiyjy pastangy iSlieckamaja ver-
te. Baltymy struktiros susidaro ir funkcionuo-
ja taupiai, maZiausiai eikvodami energija, ir
net labai sudétingai veikdami baltymai nieko
nedaro veltui —sudétinga jy veiksena jiems bii-
tina, o galimi atsitiktiniai nukrypimai su gyvy-
be nesuderinami arba sukeliantys ligas.

Gyvybés kodas. Sakoma, jei DNR (dezok-
siribonukleino riigstis) lemia gyvybe, tai bal-
tymai yra pati gyvybé. Baltymai yra gyvy or-



ganizmy darbiniai arkliai, atliekantys savo pa-
reigg, kurig nubrézé DNR genetinis kodas.
Genetinis kodas yra biologiné gyvybés kalba.
DNR biologine kalba tarpininkui RNR (ribo-
nukleino riig§tis) perduoda informacija, koks
ir kokios struktiiros baltymas lasteléje turi buiti
susintetintas. Teigiama, jog baltymai yra bio-
loginés kalbos ,,veiksmazodzZiai“ ir, be kity
funkcijy, katalizuoja biochemines gyvybés re-
akcijas. Toks kodavimo ir informacijos perda-
vimo procesas vadinamas molekulinés biolo-
gijos pamatiniu teiginiu, nes visos Zeméje
esancios gyvybes, taip pat Zmoniy, buvimas tie-
siogiai nuo to priklauso.

Visos gyvybés sistemos pasiZzymi specifine
tvarka, organizacija bei geb&jimu nustatyti ir
palaikyti tam tikra molekuliy tvarka ir orga-
nizacija laike ir erdveje; gebéjimu perduoti Sias
savybes kitoms generacijoms. Visy gyvybes
formy molekulinés tvarkos ir organizacijos kil-
me yra genetiné. DNR molekulé yra pirminis
molekulinés tvarkos generatorius.

XX a. paskutiniais deSimtmeciais buvo ma-
noma, jog Zmogaus genome yra uzkoduota
apie 100,000 skirtingy baltymuy seky. Tokia
nuomone¢ atrodé visai pagrista: Zmogaus or-
ganizmas be galo sudétingas, kiek daug jame
procesy, o kiek ligy! Zmogaus Genomo pro-
jektas, prasidejes 1990 m., buvo tarptautine
moksliné iniciatyva perskaityti (iSkoduoti)
Zmogaus genoma, t. y. nustatyti seka, kuria is-
sidéste DNR struktiiriniai vienetai (cheminés
baziy poros) ir identifikuoti numanoma Zmo-
gaus genomo geny skai¢iy. 2000 m. paskelbti
pirmieji duomenys, o 2003 m. balandZio mén.
projektas buvo visiSkai baigtas — perskaityta
zmogaus (Homo sapiens) DNR seka. Pasiro-
de, jog Zzmogaus genomas sudarytas i§ daugiau
nei 6 milijardy struktiiriniy vienety — chemi-
niy baziy pory. Gyvybés knyga, visos geneti-
nes informacijos pateikimas popieriuje, sudare

800,000 puslapiy. Apdorojus gautus duome-
nis paaiskéjo, kad Zmogaus genome yra daug
maziau geny nei buvo manyta — 20,000-25,000
vietoje manyty 80,000-140,000, be to, maZiau
koduojama ir skirtingy baltymy seky, tikriausiai
apie 30,000-40,000. Nustatyta, jog tik 2-3% ge-
nomo koduoja baltymus. Likusi dalis panau-
dojama geny aktyvumui reguliuoti. Kitaip ta-
riant, genomas yra pilnas ,,metainformacijos®,
t. y. informacijos apie save. Perskaitytos ge-
netinés informacijos apdorojimas tebevyksta
ir Siandien, nes gauta informacija dar reikia
interpretuoti.

Zmogaus genomo iSifravimas yra vienas
didZiausiy visy laiky moksliniy pasiekimy. Pir-
ma kartg Zmonijos istorijoje galima atsiversti
ir perskaityti biologing gyvybés knyga — Zmo-
gaus genoma. Jei i§ literatiirinés produkcijos
galima suprasti laikmetj ir pasauli, kuriame
gyvenama, ir galbiit jo krypsma, tai technolo-
gijos ir informacijos amZiuje saveika tarp Zzmo-
gaus ir pasaulio pakito — Zmogus koduojamas
kitu kodu. Perskaitytas Zzmogaus genomas itin
reikSmingas tokioms veiklos sferoms, kaip mo-
lekuliné medicina (greitesné ir ankstyvesné li-
gy diagnostika, genetinés ligy priezastys), far-
macijos pramon¢ (naujy vaisty kiirimas, geny
terapija), bioarcheologija, antropologija, teis-
mo medicina. Tikétina, jog atsirado galimybés
ne tik perkoduoti Zzmogaus genomg ir perkelti
1kita matavimo sistema —nanocheming ar skait-
menin¢. Nauja informacija ne tik atvéré nau-
jas galimybes, bet ir iSkelé bioetikos problemu,
kurios yra sprendziamos, remiantis 1997 m.
UNESCO paskelbta Visuotiné Zmogaus geno-
mo ir Zmogaus teisiy deklaracija. 2003 m. pri-
imta Visuotiné Zmogaus genetiniy duomeny de-
klaracija nustaté etinius principus, kuriy turi
buti laikomasi renkant, analizuojant, saugant
ir naudojant Zmogaus genetinius duomenis
(gautus is biologiniy méginiy).
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Lastelés darbiniai arkliai. Kodél baltymai
vadinami Igstelés darbiniais arkliais arba bio-
loginés kalbos ,,veiksmazodziais“? Baltymai
dalyvauja visuose procesuose, kurie biidingi
gyvybei: geny raiskos, genomo dauginimosi,
lasteliy programuotos mirties, cheminés ener-
gijos virsmo mechanine, fotosintezes, kvépa-
vimo, signalo perdavimo, imuninés sistemos
ir kituose vyksmuose. Baltymai dalyvauja Siy
procesy etapuose, atlikdami jvairias funkcijas:
riSasi su tam tikromis DNR sekomis, taip blo-
kuodami ar inicijuodami kitus vyksmus, trans-
portuoja molekules, katalizuoja chemines re-
akcijas, dalyvauja informacijos perdavime tarp
lasteliy, kontroliuoja molekuliy patekima j 1as-
tele bei jos organeles ir yra lastelés struktiiri-
niai statybiniai blokai. Todel baltymai yra la-
bai parankds kaip vaistiniai preparatai. Panau-
dojus biotechnologijos pasiekimus, XX a. 7-
tajame deSimtmetyje susiformavo biofarma-
cijos pramone. Pirmasis baltymas, gautas bio-
inZinerijos metodais ir patvirtintas atsakingy
institucijy terapiniam panaudojimui, buvo
zmogaus insulinas. Kompanija gamintojas Ge-
nentech ji pateiké rinkai (kartu su kompanija
Eli Lilly) 1982 metais. Siandien biofarmaci-
niy vaistiniy preparaty pardavimy apimtys sie-
kia Simtus milijardy doleriy, o §i pramonés Sa-
ka laikoma viena perspektyviausiy. Vis dau-
géja Ziniy apie ligy mechanizmus ir jy geneti-
nj pagrinda, todé¢l biofarmacijos pramoneés
imonés skuba investuoti j ty baltymy tyrimus,
kurie biity perspektyviis ligoms gydyti ir jy pre-
vencijai. Biofarmacijos pramonés variklis yra
ir naujos technologijos, kurios daug efektyviau
leidzia mokslininkams tyrinéti baltymus, to-
bulinti jy, kaip vaistiniy preparaty, patekimo
1 organizma bidus.

Norint pasinaudoti Zmogaus Genomo
projekto rezultatais, pajungiant baltymus Zmo-
gaus sveikatinimui, reikia suprasti baltymy pri-
gimti, jy struktiira. Lastelés lygmens procesai
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1 pav. Scheminis baltymo, linijinés molekulés,
vaizdas. Raidémis paZymétos aminorigstys
(kiekviena is 20 aminoriugsciy turi savo vienraidj
kodg), sudarancios linijine grandine.
Aminoragstis cisteinas (paZyméta C raide)
sudaro jungtis su kitu cisteinu

savo veikla organizuoja paciu efektyviausiu ke-
liu, ir tod¢l baltymai yra ne iSimtis. Efektyvu-
mo samprata molekulinéje biologijoje grin-
dziama bendraja efektyvumo samprata. Pana-
Siai kaip deramai organizuotoje teorijoje mak-
simalus iSvady skaicius gaunamas i§ minimalaus
pradiniy savoky ir principy skaiciaus, taip mini-
malus baltymy struktiiriniy vienety skaicius de-
terminuoja visa baltymy jvairove. Baltymas yra
linijiné molekulé, sudaryta i§ statybiniy bloky,
struktiiriniy vienety, vadinamy aminoragstimis.
Baltymy jvairove sukelia tik dvideSimt amino-
rigsciy, iSsideéscCiusiy tam tikra tvarka, bidinga
individualiam baltymui (1 pav.).

Aminorugstys, jungdamosi viena su kita
cheminiais rySiais, formuoja linijines grandi-
nes. Patys baltymai gali egzistuoti kaip viene-
tines grandinés arba sudaryti daugybines gran-
dines. Taigi baltymas yra rinkinys vieno ar ke-
liy grandiniy, tarpusavyje laikomy cheminiy
jungciy, kurios ir stabilizuoja Sio komplekso
susidarymag ir palaikyma (2 pav.).

Iki Antrojo pasaulinio karo manyta, jog
baltymai skiriasi vienas nuo kito tik amino-



2 pav. Baltymo hemoglobino molekulé (erdvinis
vaizdas), sudaryta is keturiy grandiniy —
dviejy alfa (al ir a2) ir dviejy beta (P1 ir B2)

rugsciy sudétimi, neatsizvelgiant i tai, kokia
tvarka tos aminoriigStys yra iSsidéscCiusios
grandinéje. 1951 m. Frederickas Sangeris at-
rado biida, kaip nustatyti aminortigsciy seka
baltymo molekuléje (Sanger and Tuppy, 1951).
Jis su kolegomis nustate baltymo insulino ami-
noriigsciy seka. PaaiSkéjo, jog tie patys balty-
mai yra ne tik panasis savo aminorigs¢iy su-
detimi, bet turi ir tgq pacia aminoriigsciy seka.

Tyrinéjant baltymy sekas pradzioje many-
ta, jog baltymai gali buti nestruktiirintos mo-
lekulés, formuojancios gijas. Toks poZiiris i$-
kélé nauja problema: kaip ty paciy baltymy
aminoriigsciy sekos panaSumas lemia Siy bal-
tymy funkcijy panasuma? Buvo pastebéta, jog
kaitinant baltymus aukStose temperatiirose ir
vél juos atSaldant, baltymai i dalies arba vi-
siSkai praranda savo funkcija, nors cheminis
baltymo vientisumas ir aminortig§¢iy seka bal-
tymo molekuléje nepakito. Tuomet kilo idé-
ja, jog baltymy grandinés gali biiti sulanksty-
tos (angl. folded) tam tikru budu, igyti erdvi-
nes, vadinamasias tretines, strukttras (3 pav.).

Baltymo struktiira pirma karta buvo nu-
statyta 1958 m. Johnas Kendrewas (Kendrew
et al. 1958). Jis rase, jog baltymas ,,mioglobi-
nas yra komplikuota spiraliniy vijy sistema,
kartais einanti tiesiai, o kartais sukanti j kaire
vél nauja kryptimi dar labiau komplikuota ir
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3 pav. Baltymas iki ir po susilankstymo. Raidés
Zymi atitinkamas aminorugstis; parodyta nedidelé
linijinés grandinés dalis

netaisyklinga, nei numaté ankstesnés baltymy
struktiiros teorijos”. Daugéjant duomeny apie
baltymy struktiiras paaiskéjo, jog baltymo
funkcija susijusi ne tik su baltymo linijine se-
ka, bet ir su baltymo erdvine struktira. Si te-
orija puikiai atitiko faktus, jog fiziniai ir/ar
cheminiai veiksniai, tokie kaip karStis, drus-
ky koncentracijos, riig§tinés/Sarminés aplin-
kos pasikeitimas, salygoja tam tikry baltymy
veikla. Dél Siy veiksniy jtakos suardoma erd-
viné struktira ir todél prarandama baltymo
funkcija.

Nauji baltymo struktiiros tyrimai iskéle ir
naujus klausimus: kas lemia baltymy susilanks-
tyma? Kokiu biidu baltymai jgyja tik jiems ba-
dinga erdvine struktiirg? Kodél sekos, turin-
¢ios panasSia aminoriig§¢iy sekg, panasiai su-
silanksto? Ar baltymo susilankstyma lemia tik
jo aminortigsciy seka?

Teiginiui, jog baltymo prigimtiné (angl. na-
tive — apibrézta erdviné struktiira, kurig igijes
baltymas atlieka savo funkcijas) struktiira yra
uzkoduota jo aminoriig§¢iy sekoje, patvirtin-
ti reikéjo keliy deSimtmeciy itempto teorinio
ir eksperimentinio darbo. Didziausius darbus
Sioje srityje nuveike Cyrus Levinthalis, Rufus
Lumry’is, Howardas Florey’us, Christianas
Anfinsenas (Nobelio premija 1971 m.), Pete-
ris Privalovas, Frederickas White’as, Edgaras
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Haberis, Olegas Pticynas. IS tiesy, baltymy su-
silankstymas yra griZztamasis procesas. Pa-
vyzdziui, pakélus temperatiirg, baltymas issi-
lankstys, bet graZinus buvusias salygas, vél su-
silankstys — atsistatys buvusi, prigimtiné struk-
tira. Susilankstymo proceso griZtamumas ro-
do, jog baltymo prigimtiné strukttira uzkoduo-
ta jo pirminéje aminoriig§Ciy sekoje. Nustaty-
ti baltymo struktiirg svarbu deél praktiniy prie-
zasCiy: jgyvendinant didelius projektus, pa-
vyzdziui, Zmogaus Genomo, sukaupta daug
informacijos apie zmogaus DNR sekas, kurias
reikia interpretuoti funkcijos pozitriu. Bty
naudinga numatyti prigimtines baltymy struk-
tiras, nes eksperimentiskai nustatyti, kokia
funkcija atlieka naujas identifikuotas balty-
mas, trunka pakankamai ilgai ir kainuoja bran-
giai. Individualiy baltymy struktiiry, o kartu jy
funkcijy numatymas leidZia detaliai apibtdinti
cheminj procesa, kurj naudodami Sie baltymai
atlieka savo funkcijas. Toks tyrimas yra neatsie-
jama biofarmacijos pramonés dalis kuriant nau-
jus vaistus, atliekant vaisty taikiniy paieska.
Lastelés ,,egzistencinis riipestis“. Baltymy
struktiiros sprendimui pasitelkiamas visas
Siuolaikinis arsenalas technologiniy priemo-
niy, jskaitant algoritmus. Taciau klausimas,
kaip baltymas spontaniskai suformuoja struk-
turiSkai apibrezta biologiskai aktyvia struktii-
ra, lieka atviras. Kodél iki Siol neatrastas uni-
versalus susilankstymo kodas ar algoritmas,
numatantis susilankstymo eiga ir jo rezultata
nuo linijinés grandinés iki prigimtinés balty-
mo struktiiros? Galima teigti, jog visi algorit-
mai pateikia pernelyg supaprastinta vaizda
ypac¢ sudétingo Iasteleje vykstancio proceso.
Baltymy susilankstymo procesas lasteléje (in
vivo) vyksta labai greitai. Bakterijy lasteléje
baltymo sintezés greitis yra apie 20 aminorags-
¢iy per sekunde, Zmogaus lasteléje — apie 5
kartus létesnis. Susilankstymas yra specifinis
procesas, o Zmogaus genomas koduoja apie
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35,000 skirtingy baltymy seky; Igsteléje tuo pa-
¢iu metu vyksta daugelio baltymy sinteze. Kiek-
vienas baltymas turi susilankstyti specifiskai ir
rasti savo tikrajj susilankstymo kelig greitai, pa-
neigiant skaitlingas susilankstymo alternatyvas
(Holm and Sander, 1996). ISsiaiskinti, kaip Sis
procesas vyksta, yra viena didziausiy moder-
niosios struktiirinés biologijos problemy.

Baltymy susilankstymas, kaip ir kiti laste-
1¢je vykstantys procesai, atitinka ,,maziausios
energijos” principa, t. y. susiformavusi prigim-
tiné baltymo struktiira yra struktiira, esamo-
mis salygomis turinti maziausia laisvaja ener-
gija (Anfinsen, 1973). Tad baltymai susilanks-
to taupiai, maziausiomis sanaudomis.

Pagrindinis klausimas ¢ia — per kiek laiko
baltymas randa savo maziausia energija ati-
tinkancia struktiirg? Tai tikrai sudétingas pro-
cesas, nes yra nepaprastai didelis skaicius ga-
limy baltymo struktiiry. Lasteléje baltymy su-
silankstymas vyksta ypa¢ perkrautoje jvairio-
mis molekulémis aplinkoje. Vyksmas ¢ia pa-
naSus | keleivio pastangas sausakimSame au-
tobuse, laikant rankose rySulius, pereiti i$ vie-
no autobuso galo j kita. Taigi Sioje perkrautoje
aplinkoje reikalingas pagalbininkas, kuris ,,pa-
lydés® baltymus ir uztikrins, kad jvyks toks bal-
tymo susilankstymas, koks yra reikalingas 1as-
telei. Tie pagalbininkai yra baltymai, vadinami
Saperonais (angl. chaperone — jaunos mergai-
tés palydovas). Saperonai aptinkami visuose or-
ganizmuose nuo bakterijy iki Zzmogaus, be to,
ju koncentracija lasteléje yra didelé. Sapero-
nai veikia labai tikslingai ir sumaniai: jie atpa-
Zista tik tokius baltymus, kuriy struktiira dar
neatitinka prigimtiniy, riSasi su tokiais balty-
mais ir padeda jiems struktarintis.

Siame sumanume isryskéja lastelés ,,egzis-
tencinis riipestis“ baltymais, turinc¢iais anoma-
lias struktiiras. Baltymai néra labai stabilus esi-
nys. Lasteles paveikus auks$ta temperatiira,
sunkiaisiais metalais, tam tikrais antibiotikais,



baltymy struktiiros pazeidziamos, todél bal-
tymas paranda savo funkcijas. Lasteléje ima
kauptis nestruktiirinti baltymai, kuriy agrega-
tai, santaupos gali biiti mirtini Iastelei. Todel
lastelés labai tikslingai panaudoja savo ener-
gijos dalj uztikrinti, kad baltymai bty tinka-
mai sintetinami, struktiirinami ir nukreipia-
mi | atitinkamas lasteles dalis. Jeigu jvyksta
taip, kad baltymai paranda savo prigimtines
struktiiras, lastelé turi sukiirusi mechanizmus,
kurie uzkerta kelig nestruktiirintiems balty-
mams — sankaupoms, agregatams — susidary-
ti: baltymai i§ naujo suvyniojami, dalyvaujant
Saperonams, o jei reikia, sunaikinami. Nenuos-
tabu, jog Sie mechanizmai susiformavo pacio-
je evoliucijos ausroje, nes tik jie pad¢jo laste-
léms jveikti pazaidas, atsiradusias deél fiziki-
niy ir cheminiy veiksniy, kitaip tariant, padé-
jo prisitaikyti. Organizmui senstant ar turint
igimtas mutacijas, lastelés apsaugos sistemos
sukurtieji mechanizmai ima nebeveikti, ir pa-
Cioje lasteleje arba uz jos riby pradeda kaup-
tis nestruktiirinti baltymai. Nustatyta, jog ano-
malios struktiiros baltymai, jy sankaupos vai-
dina pagrindinj vaidmenj neurodegeneratyviy
(Alzheimerio, Parkinsono, Jakobo-Kreutzfel-
do) ir kai kuriy jgimty (Huntingtono, cistinés
fibrozés) ligy patogenezéje.

Sudétinga sukurti algoritma, numatantj vi-
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sas salygas, kurios yra in vivo baltymo susi-
lankstymo metu. Taciau galima numanyti, jog
panasios baltymy sekos saveikaus su tais pa-
Ciais Saperonais, kuriy veikiami baltymai jgis
tokig pacia erdvine struktiirg. Tuomet galimi
struktiiriniai palyginimai manant, jog baltymai
susilankstys tomis paciomis salygomis, t. y.
esant tai paciai temperatiirai, drusky koncen-
tracijai ir pan. Imanoma sukurti i$samy teori-
nj modelj aminortugsciy sekai, jeigu buty zi-
noma baltymo, turincio panasig aminoruigsciy
seka, struktiira. Kai kuriy baltymy struktiirai
nustatyti sugaiStama apie 10 mety, nes ekspe-
rimentiniam struktiros nustatymui branduo-
linio magnetinio rezonanso ar X-ray krista-
lografijos metodais reikia gauti baltymo kris-
talus, o tai yra ne visada lengvas uzdavinys.

Nepaisant gyvybés formy jvairovés gam-
toje, paskutiniuosius tris deSimtmecius balty-
my susilankstymo problema, tarpusi grynai te-
oriniy, akademiniy samprotavimy plotméje,
pasidaré gyvybiskai biitina, norint suprasti me-
chanizmus, sukeliancius atsitiktinius nukrypi-
mus nuo baltymy struktiiry tikslingo funkcio-
navimo, nustatyti ligy kilme ir nubrézti jy jvei-
kimo kelius, siekiant iSmokti patiems kon-
struoti baltymy susilankstymo kelius manipu-
liavimo lastele tikslais.
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THE ORDER OF THE LIFE CODE

Milda Pleckaityté

Summary

The article describes the biochemical mechanisms
of the cell showing their complex but economic ac-
tion and purposive activity. The classical example of
such sophisticated phenomenon is protein folding.
Any deviation from the native structure of a protein
results in the development of a disease or becomes
incompatible with life. Most neurodegenerative di-
seases (Alzheimer, Parkinson, Jakob-Creutzfeld) are
suggested as protein aggregation and conformatio-
nal diseases. Proteins are the workhorses of living
organisms, executing the genetic code inscribed in
its DNA. The proteins’ complexity is realized by 20
amino acids. The same proteins are not similar not
only by their amino acid composition, but also by
the sequence of their amino acids. The first idea
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about protein folding came with the observation that
regardless of unaffected chemical integrity, at high
temperatures proteins lose their enzymatic activity.
Protein function is a consequence of not only the
linear sequence, but also of the overall three-di-
mensional structure of the protein. By executing
the Human Genome Project, more than 35,000 dif-
ferent protein sequences encoded in the human ge-
nome were identified. A newly synthesized protein
sequence must be able to find its way rapidly to its
correct fold rather than to its countless alternati-
ves. To discover how this happens is one of the
greatest challenges in modern structural biology.

Key words: proteins, folding, purposive activity,
native structure, low input.



