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Általános jellemzés
A peptaibol molekulák gombák által termelt peptid antibiotikumok, amelyek 
az antimikrobiális peptidek népes családjába tartoznak [1-3]. A peptaibol 
peptidcsalád első tagját, az alamethicint 1967-ben izolálták a Trichoderma viride 
gombából [4, 5], és az azóta eltelt közel ötven év alatt már több mint 1000 
peptaibol molekulát azonosítottak [6]. Nemcsak a Trichoderma nemzetségbe 
tartozó fajok termelnek peptaibolokat, hanem más nemzetségek (pl. Acremonium, 
Emericellopsis, Hypocrea, Mycogone, Paecilomyces, Sepedonium és Stilbella) 
gombafajaiból is izoláltak peptaibol molekulákat [1]. Mivel egyre újabb és újabb 
peptaibolokat azonosítanak, így a peptaibol család tagjainak száma folyamatos 
növekedést mutat.

A peptaibol elnevezés a peptidcsaládot alkotó molekulák három jellegzetes 
tulajdonsága alapján származtatható, miszerint a peptaibolok peptidek, illetve 
nagy számban tartalmaznak α-aminoizovajsavat (Aib), valamint a molekulák 
C-terminális végén általában egy amino-alkohol egység található [1]. A peptaibol 
elnevezés tehát a fent említett három karakterisztikus sajátság alapján áll össze, 
azaz: peptaibol = peptide + Aib + amino alcohol. A peptaibol molekulák 5-20 
aminosavból épülnek fel, és több nem-proteinogén aminosavat is tartalmaznak 
(pl. Aib; izovalin, Iva; β-hidroxileucin, β-HyLeu; hidroxiprolin, HyPro és metilprolin, 
MePro) (1. ábra) [1]. A peptaibolok többsége esetén az N-terminális aminosav 
acetilált, míg a peptidek C-terminális végéhez egy amino-alkohol egység 
kapcsolódik (pl. leucinol, Leuol; izoleucinol, Ileol; valinol, Valol; fenilalaninol, 
Pheol és triptofanol, Trpol) (2. ábra) [1].
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1.  ábra. A peptaibol molekulákban előforduló nem-proteinogén aminosavak: 
α-aminoizovajsav, Aib; izovalin, Iva; β-hidroxileucin, β-HyLeu; hidroxiprolin, HyPro és metilprolin, 
MePro.

2. ábra. A peptaibol molekulákban található amino-alkohol egységek: leucinol, Leuol; 
izoleucinol, Ileol; valinol, Valol; fenilalaninol, Pheol és triptofanol, Trpol.

Bioszintézis és biológiai hatások
A peptaibol molekulák nem-riboszómális bioszintézis úton jönnek létre, melynek 
során nagy multifunkcionális enzimek (ún. peptid szintetázok) játszanak szerepet 
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a bioszintézisben [1]. Ezek a peptid szintetázok egy tiotemplát mechanizmus 
által építik fel a peptaibolokat a különböző prekurzorokból. A peptid szintetázok 
moduláris szerkezettel jellemezhetők, ahol mindegyik modul szemiautonóm 
egységként funkcionál, és ezek a modulok ismerik fel, aktiválják és módosítják 
a szintetizálódott peptidek különféle aminosav egységeit.

A nem-riboszómális bioszintézis úton létrejött peptaibolok általában mik-
roheterogén elegyként szintetizálódnak [1]. Ez azt jelenti, hogy egyrészt eltérő 
szekvencia hosszal rendelkező peptidek találhatók egy adott csoporton belül, 
másrészt pedig többfajta, különböző aminosav összetételű, de azonos szekvencia 
hosszal rendelkező peptid szintetizálódik egyszerre. Ilyen mikroheterogén 
elegyként szintetizálódnak például az alamethicinek (ALM): ALM F30 és ALM F50 
molekulák [4, 7], amelyek 20 aminosavból épülnek fel; illetve a harzianinok (H): 
a 11 aminosavból álló H B-I és H K-VI peptid [8, 9], a 14 aminosavból felépülő 
H C molekulák [10] és a 18 aminosavból álló H A-V peptid [11]; valamint a 
hypomurocinok (HM): a 11 aminosavból felépülő HM A molekulák [12] és a 18 
aminosavból álló HM B peptidek [12] (1. táblázat).

A peptaibol molekulák a biológiai hatások széles spektrumával jellemez-hetők 
[1], úgymint antibakteriális hatás (pl. Bacillus, Micrococcus, Mycobacterium, 
Staphylococcus és Streptococcus fajokkal szemben); antifungális hatás (pl. 
Aspergillus, Candida, Dictyostelium, Mucor és Penicillium fajokkal szemben); 
antivirális hatás; hemolitikus aktivitás; immunszupresszív sajátság; neuroleptikus 
sajátság; membrán-kötött enzimek aktiválása; és képesek pórusokat kialakítani 
a membránokban.

Csoportosítás és adatbázisok
A peptaibol molekulákat az eddigiek során már többféleképpen csoportosították 
[1]. Egy korábbi felosztás szerint a peptaibolokat kilenc különböző alcsaládba 
(SF1-SF9) sorolták be egyrészt az aminosav tartalmuk, másrészt pedig a 
szekvencia hosszuk alapján. Az ezen felosztás szerint kapott mindegyik al-
családba karakterisztikus szekvencia hosszal rendelkező peptidek tartoznak, 
amelyek bizonyos aminosavakat tartalmaznak adott pozíciókban a szekven-
ciájukat illetően. Két másik, egyszerűbb felosztás alapján a peptaibol molekulákat 
a szekvencia hosszuk, vagyis a peptideket felépítő aminosavak száma alapján az 
alábbi módokon csoportosíthatjuk.
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1. táblázat: Mikroheterogén elegyként szintetizálódó peptaibol molekulák szekvenciái. 
Alamethicinek, harzianinok és hypomurocinok.

Alamethicinek
Alamethicin F30/1, F30/2, F30/3, F30/4, F30/5, F30/6, 

F30/7, F30/8, F30/9, F30/10;
Ac-Aib1-Pro2-Aib3-Ala4-Aib5-Xaa6-Xaa7-Aib8-Xaa9-Aib10-

Xaa11-Xaa12-Aib13-Pro14-Val15-Aib16-Xaa17-Glu18-Gln19-Pheol20;

ahol Xaa6: Ala/Aib, Xaa7: Glu/Gln, Xaa9: Aib/Leu/Val, Xaa11: Ala/Gly, 
Xaa12: Leu/Val, Xaa17: Aib/Val;

Alamethicin F50/2, F50/3a, F50/3b, F50/3c, F50/4a, F50/4b, 
F50/5, F50/6a, F50/6b, F50/7, F50/8a, F50/8b, F50/8c;

Ac-Aib1-Pro2-Xaa3-Xaa4-Xaa5-Xaa6-Gln7-Aib8-Xaa9-Aib10-
Gly11-Xaa12-Aib13-Pro14-Xaa15-Aib16-Xaa17-Gln18-Gln19-Pheol20;

ahol Xaa3: Ala/Aib, Xaa4: Ala/Aib, Xaa5: Ala/Aib, Xaa6: Ala/Aib/Gly, 
Xaa9: Ala/Aib/Leu/Val/Iva, Xaa12: Leu/Val, Xaa15: Val/Iva,

Xaa17: Aib/Val/Iva;

Harzianinok
Harzianin B-I, K-VI;

Ac-Aib1-Asn2-Xaa3-Ile4-Aib5-Pro6-Xaa7-Leu8-Aib9-Pro10-Leuol11;

ahol Xaa3: Leu/Ile, Xaa7: D-Iva/Leu;
Harzianin C-I, C-III, C-VI, C-VIII, C-IX, C-X, C-XI, C-XII,

C-XIII, C-XIV, C-XV;
Ac-Aib1-Xaa2-Leu3-Aib4-Pro5-Xaa6-Xaa7-Aib8-Pro9-Xaa10-

Leu11-Aib12-Pro13-Leuol14;

ahol Xaa2: Asn/Gln, Xaa6: Ala/Ser, Xaa7: Ile/Val, Xaa10: Aib/D-Iva;
Harzianin A-V;

Ac-Aib1-Gly2-Ala3-Aib4-D-Iva5-Gln6-Aib7-Val8-Aib9-Gly10-
Leu11-Aib12-Pro13-Leu14-Aib15-D-Iva16-Gln17-Leuol18;

Hypomurocinok
Hypomurocin A-1, A-2, A-3, A-4, A-5, A-5a;

Ac-Xaa1-Gln2-Xaa3-Xaa4-Aib5-Pro6-Leu7-Xaa8-Aib9-Pro10-Leuol11;

ahol Xaa1: Aib/D-Iva, Xaa3: Ile/Val, Xaa4: Leu/Ile/Val, Xaa8: Leu/Ile;
Hypomurocin B-1, B-2, B-3a, B-3b, B-4, B-5;

Ac-Aib1-Xaa2-Ala3-Leu4-Aib5-Gln6-Xaa7-Val8-Aib9-Gly10-
Xaa11-Aib12-Pro13-Leu14-Aib15-Aib16-Gln17-Xaaol18;

ahol Xaa2: Ala/Ser, Xaa7: Aib/D-Iva, Xaa11: Aib/D-Iva,
Xaaol18: Leuol/Valol;
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Az egyik esetben három csoportot különböztethetünk meg: (1) rövid szek-
venciájú peptaibolok, amelyek 5-10 aminosavból épülnek fel; (2) közepes 
szekvenciájú peptaibolok, amelyek 11-16 aminosavból állnak; (3) hosszú 
szekvenciájú peptaibolok, amelyek 17-20 aminosavból épülnek fel. A másik 
esetben a peptaibol molekulákat két csoportba sorolhatjuk be: (1) rövid 
szekvenciával rendelkező peptaibolok, amelyek 10-16 aminosavból állnak 
(pl. H B, H K, HM A és H C peptidek) (1. táblázat); (2) hosszú szekvenciával 
rendelkező peptaibolok, amelyek 17-20 aminosavból épülnek fel (pl. H A, HM B 
és ALM peptidek) (1. táblázat).

A különböző gombafajokból izolált és azonosított peptaibol molekulákat 
összegyűjtötték, és eddig két adatbázis készült a peptaibolokra vonatkozóan. Egy 
korábbi, 2004-ben készített adatbázis (The Peptaibol Database; http://peptaibol.
cryst.bbk.ac.uk) több mint 300 peptaibol molekulát tartalmaz, amelyekkel 
kapcsolatban az alábbi adatok találhatók meg az adatbázisban: a peptaibolok 
szekvenciái, a peptaibolokat termelő organizmusok, szakirodalmi adatok és 
hivatkozások, néhány peptaibol molekula esetén térszerkezeti információk [13]. 
Egy későbbi, 2013-ban készült adatbázisban (The Comprehensive Peptaibiotics 
Database; http://peptaibiotics-database.boku.ac.at) már több mint 1000 
peptaibol molekula található meg, és ebben az adatbázisban a következő adatok 
lelhetők fel: a peptaibolok szekvenciái, a peptaibolok különböző csoportjai, a 
peptaibolokat termelő organizmusok, szakirodalmi adatok és hivatkozások [6].

Térszerkezeti tulajdonságok
Ezidáig már több peptaibol molekula térszerkezeti tulajdonságait határozták 
meg főként kísérleti módszerekkel, azonban számos peptaibol esetén csak az 
elsődleges szerkezet, vagyis az aminosav szekvencia ismert, és ezen peptidek 
térszerkezetére vonatkozóan nem található semmiféle adat az irodalomban. Az 
eddigi szerkezetvizsgálati munkák során egyrészt különböző kísérleti módszereket 
(röntgenkrisztallográfia, cirkuláris dikroizmus (CD) spektroszkópia, Raman 
spektroszkópia, Fourier-transzformációs infravörös (FTIR) spektroszkópia és 
mágneses magrezonancia (NMR) spektroszkópia) használtak, másrészt pedig 
különféle elméleti módszereket („távolság-geometria” (DG), szimulált anelláció 
(SA) és molekuladinamika (MD)) alkalmaztak [1]. Mindemellett a peptaibolok 
térszerkezeti sajátságainak azonosítására felhasználták a kísérleti és elméleti 
módszerek kombinációit is. A peptaibol molekulák térszerkezetét eltérő körül-
mények között, illetve különböző környezetben tanulmányozták, úgymint 
kristályszerkezetben, vizes oldatban, különféle szerves oldószerekben, micellák 
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jelenlétében, membránhoz kötötten, valamint membránba ágyazódva [1].

Az eddigi eredmények alapján megállapítható, hogy a peptaibolok általában 
valamilyen helikális szerkezettel (α-hélix, 310-hélix és β-bend ribbon spiral) 
(3. ábra) jellemezhetők [1]. Ezek a helikális struktúrák megjelenhetnek a peptidek 
teljes szekvenciája mentén, vagy a peptid szekvenciáját tekintve annak csak 
egy bizonyos részében. Mindemellett előfordulhat egyrészt olyan eset, amikor a 
peptidek csak egyfajta helikális szerkezetet (α-hélix vagy 310-hélix) tartalmaznak, 
másrészt pedig olyan eset is, amikor a peptidekben kétfajta helikális struktúra 
(kevert α/310-helikális motívum) is megjelenik egyszerre. A fent említett helikális 
szerkezetek az alábbi karakterisztikus Φ és Ψ torziós szög értékekkel rendelkeznek, 
amelyek alapján meghatározhatók: (1) α-hélix: Φ  =  -60º  ±  30º és Ψ  = 
-50º ± 30º [1]; (2) 310-hélix: Φ = -60º ± 30º és Ψ = -30º ± 30º [1]; (3) β-bend 
ribbon spiral az (Xaa-Yaa-Aib-Pro) szekvencia motívumokra vonatkozóan: 
Φi = -90º ± 30º és Ψi = -27º ± 30º, Φi+1 = -98º ± 30º és Ψi+1 = -17º ± 30º, 
Φi+2 = -49º ± 30º és Ψi+2 = -50º ± 30º, Φi+3 = -78º ± 30º és Ψi+3 = 3º ± 30º 
[14]. Ezeket a helikális struktúrákat a következő jellegzetes intramolekuláris 
H-kötések stabilizálják [1]: (1) az α-hélix esetén: i←i+4 vagy 1←5 H-kötés, 
amely az i+4 pozíciójú aminosav NH donor csoportja és az i pozíciójú aminosav 
CO akceptor csoportja között létrejövő H-kötés; (2) a 310-hélix esetében: i←i+3 
vagy 1←4 H-kötés, amely az i+3 pozíciójú aminosav NH donor csoportja és az i 
pozíciójú aminosav CO akceptor csoportja között kialakuló H-kötés; (3) a β-bend 
ribbon spiral esetén: i←i+3 vagy 1←4 H-kötés.

Mint az korábban említésre került, több peptaibol térszerkezetét tanulmányozták 
már ezidáig, azonban a továbbiakban a 
peptaibolok bioszintézisénél példaként 
említett molekulák (alamethicin, harzianin 
és hypomurocin peptidek) (1.  táblázat) 
térszerkezetére vonatkozó eredmények 
kerülnek bemutatásra.

3.  ábra. A peptaibol molekulák jellegzetes 
helikális szerkezetei: α-hélix, 310-hélix és β-bend 
ribbon spiral.
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Alamethicinek
Az ALM esetén számos szerkezetvizsgálatot végeztek el különböző kísérleti 
és elméleti módszerek alkalmazásával különféle körülmények között annak 
érdekében, hogy azonosítsák ennek a peptidnek a térszerkezeti tulajdonságait.

Az ALM kristályszerkezete alapján azt állapították meg, hogy ez a peptid 
nagyrészt α-helikális konformációval rendelkezik, azonban egy kisebb torzulás 
figyelhető meg a helikális szerkezetre vonatkozóan a Pro14 aminosav környékén 
[15]. Az eredmények azt mutatták, hogy az ALM szerkezetileg két helikális 
résszel jellemezhető, amelyeket a Pro14 aminosav körüli hajlított struktúra köt 
össze, és a két hélix tengelye 20º-os szöget zár be egymással. A kialakuló 
intramolekuláris H-kötés mintázat egyezést mutatott a megjelenő másodlagos 
szerkezeti elemekkel [15]. Ennek alapján az ALM molekula N- és C-terminális 
részeiben az α-helikális konformációra jellemző H-kötés mintázat figyelhető 
meg, míg a Pro14 körüli hajlított szerkezet esetén 1←4 H-kötés található.

Több NMR mérést is végeztek az ALM esetén, és ezek közül néhány mérés 
eredménye azt mutatta, hogy ez a peptid szerkezetileg két régióra osztható [16-
19]. A kristályszerkezettel egyezésben majdnem az összes NMR vizsgálat arra az 
eredményre vezetett, hogy az ALM molekula N-terminális részében túlnyomórészt 
α-helikális konformáció jelenik meg. Ugyanakkor az ALM peptid C-terminális 
részére vonatkozóan különböző másodlagos szerkezeti elemeket javasoltak. Az 
egyik NMR mérés alapján arra a következtetésre jutottak, hogy a C-terminális 
rész egy nyújtott β-szál konformációt vesz fel vizes oldatban és metanolban 
[16]. Ezzel ellentétben, egy másik, metanolban végrehajtott NMR mérés arra a 
megfigyelésre vezetett, hogy a C-terminális rész a kristályszerkezethez hasonló 
α-helikális konformációval jellemezhető, azonban a C-terminális dipeptid szakasz 
valamivel nyújtottabb szerkezetet mutat [17]. Egy további, metanolban elvégzett 
NMR mérés eredményei pedig azt mutatták, hogy a C-terminális rész kevésbé 
határozott szerkezettel rendelkezik [18]. Emellett egy következő, metanolban 
és micella jelenlétében elvégzett NMR mérés, illetve az azt követő DG és SA 
számítások alapján azt a következtetést vonták le, hogy a C-terminális rész 
kevésbé rendezett és flexibilis szerkezettel jellemezhető, ugyanakkor az SA 
számításokkal kapott struktúrák esetén a C-terminális rész tartalmazott helikális 
szakaszokat [19].

Más NMR mérések azt mutatták, hogy az ALM túlnyomórészt α-helikális 
konformációt vesz fel szerves oldószerekben és micellák jelenlétében, amely 
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alapvetően megegyezik a korábban meghatározott kristályszerkezettel [20-22]. 
Egy következő vizsgálat alapján, amely során az NMR mérést kombinálták a 
DG/SA módszerrel, azt állapították meg, hogy az ALM szerkezetileg az alábbi 
részekre osztható [23]: (1) helikális konformáció (1-10 aminosavak); (2) hajlított 
szerkezet a Pro14 aminosav körül; (3) helikális konformáció (13-18 aminosavak). 
Mindemellett azt tapasztalták, hogy a 18-as és 19-es pozícióban lévő amino-
savakból álló dipeptid egység rendelkezik a legkevésbé határozott szerkezettel. 
További NMR mérések során az ALM molekulában kialakuló intramolekuláris 
H-kötések stabilitását tanulmányozták metanolban, illetve membrán jelenlétében 
[24,  25]. Ezekben az esetekben is helikális szerkezetet figyeltek meg, és az 
eredmények azt mutatták, hogy a Pro14 aminosav nem változtatja meg jelentősen 
a H-kötés mintázatot, amely hasonlónak bizonyult ahhoz a H-kötés mintázathoz, 
amit korábban a kristályszerkezetben is megfigyeltek.

A CD, Raman és FTIR mérések hasonló eredményekre vezettek mint amiket a 
röntgenkrisztallográfiás és NMR mérések alapján meghatároztak, melyek szerint 
az ALM főként helikális szerkezettel jellemezhető szerves oldószerekben és 
membránok jelenlétében [26-28].

NMR mérésből származó kényszerfeltételekkel, illetve kényszerfeltételek nélkül 
elvégzett MD számítások alapján, figyelembe véve a szerkezeti tulajdonságokat, 
a dinamikus viselkedést és a flexibilitást, az ALM teljes szekvenciáját illetően 
három régiót lehetett megkülönböztetni [29]. Az „A” régió az N-terminális 1-9 
aminosavakat foglalja magában, amely α-helikális konformációval rendelkezik. 
A „C” régió a C-terminális 12-20 aminosavakat öleli fel, és ez a flexibilis 
régió határozatlan szerkezettel jellemezhető, azonban bizonyos mértékben 
megfigyelhetők 310-helikális szakaszok ebben a régióban. A „B” régió a 10-es és 
11-es pozícióban található aminosavakat foglalja magában, amely összeköti az 
„A” és „C” régiókat, és ez a dipeptid egység mutatta a legnagyobb flexibilitást. 
További SA számítások és kényszerfeltételekkel végrehajtott MD szimulációk 
eredményei azt mutatták, hogy az ALM molekulában található két helikális szakasz 
által bezárt szög kb. 20° [30], hasonlóan ahhoz, amit a kristályszerkezet esetén 
is megfigyeltek. Mindemellett ezt a helikális konformációt javasolták az ALM stabil 
szerkezetének. Kloroformban elvégzett MD számitások során azt tapasztalták, 
hogy az ALM megtartotta a túlnyomórészt α-helikális konformációját, azonban 
különböző szerkezeti sajátságokat figyeltek meg a Gly11-Pro14 tetrapeptid egység, 
valamint a Pheol20 körüli C-terminális régió esetében [22].
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További, metanolban végrehajtott MD szimulációk során egyrészt egy ideális 
α-helikális konformációból, másrészt pedig az ALM kristályszerkezetéből kiindulva 
a másodlagos szerkezeti elemeket és H-kötés mintázatokat tanulmányozták, 
illetve ezek dinamikus tulajdonságait és stabilitását vizsgálták. Az egyik 
esetben azt tapasztalták, hogy mindkét kiindulási konformáció esetén egy jól 
meghatározott struktúra alakult ki az MD számítások során, amely túlnyomórészt 
α-helikális szerkezettel jellemezhető, azonban az Aib10-Aib13 tetrapeptid egy-
ségre vonatkozóan szerkezeti változatosságot figyeltek meg [31]. Ezeknek a 
konformációs tulajdonságoknak megfelelően egy karakterisztikus H-kötés 
mintázatot azonosítottak, amelyben az α- és 310-hélixekre jellemző H-kötések 
keverten jelentek meg. Az Aib10-Aib13 tetrapeptid egység esetében megfigyelt 
szerkezeti változatosság ellenére azt tapasztalták, hogy a Gly11, Leu12 és Aib13 
aminosavak NH csoportjai kialakíthatnak stabil, nem-szokványos H-kötéseket. 
Hasonló MD szimulációk a fentiekkel egyező megfigyelésekre vezettek az ALM 
másodlagos szerkezeti elemeire és H-kötés mintázataira vonatkozóan, figyelem-
be véve mindkét kiindulási szerkezetet [32]. Ezen MD számítások alapján 
azt állapították meg, hogy a főként α-helikális H-kötés mintázat tartalmaz a 
310-hélixre jellemző H-kötéseket, ugyanakkor pedig konformációs heterogenitást 
figyeltek meg a Gly11-Pro14 tetrapeptid egység esetén.

Több MD szimulációt is végeztek különböző körülmények között (úgymint 
vízben, metanolban és oktánban; illetve a lipid kettősréteg felszínén és a lipid 
kettősrétegben) annak érdekében, hogy részletesen tanulmányozzák az ALM 
térszerkezeti sajátságait és dinamikus tulajdonságait [33-35]. Ezen MD számítások 
során az N- és C-terminális régiókban megfigyelhető helikális szerkezetek, 
valamint a két hélixet összekötő hajlított szerkezet stabilitását és dinamikáját 
vizsgálták, továbbá a különböző körülmények között megfigyelt konformációkat 
összehasonlították egymással. A kiindulási α-helikális konformációt kevésbé 
stabilnak találták vízben, ugyanis a peptid C-terminális része esetén eltűnt 
a kezdeti helikális szerkezet, és ez a rész egy flexibilis konformációt vett fel, 
ugyanakkor azonban az N-terminális rész α-helikális maradt. A metanolban 
megfigyelt, illetve a lipid kettősrétegbe ágyazott szerkezetek sokkal stabilabbnak 
bizonyultak, mint a vízben azonosított struktúrák. A lipid kettősréteg felszínén 
kialakuló konformáció esetén azt állapították meg, hogy túlnyomórészt α-helikális 
szerkezettel jellemezhető, és csak a Gly11-Pro14 tetrapeptid egység esetén figyeltek 
meg némi szerkezeti flexibilitást. Oktánban és a víz-oktán határfelületnél az 
ALM stabil α-helikális szerkezetet vett fel, és csupán kis eltérést tapasztaltak a 
kiindulási konformációhoz képest.

    TUDOMÁNYOS KÖZLEMÉNY Leitgeb Balázs



BIOKÉMIA 
XXXVIII .  évfolyam 2.  szám 2014.  június

45

Harzianinok
A H B-I és H K-VI esetén metanolban elvégzett CD és NMR mérések alapján a 
β-bend ribbon spiral struktúrát javasolták ezen két molekulára vonatkozóan, 
amely szerkezetet 1←4 H-kötések stabilizálnak [8, 9].

A tizenegy H C peptid esetében metanolban végrehajtott CD és NMR mérések 
alapján szintén a β-bend ribbon spiral szerkezetet javasolták mint preferált 
másodlagos szerkezeti elemet, amelyet 1←4 H-kötések stabilizálnak [10]. 
A H  C molekulák közül a H  C-IX peptid esetén elvégeztek metanolban egy 
részletes szerkezetvizsgálatot CD és NMR spektroszkópia alkalmazásával, illetve 
molekulamodellezési számításokat is végrehajtottak [14]. Ezek az eredmények 
azt mutatták, hogy a H C-IX egy átfedő β-turn-ökből álló helikális struktúrával 
jellemezhető, amely az Asn2 és Leuol14 aminosavak között jelenik meg. Ezt a 
β-bend ribbon spiral szerkezetet 1←4 H-kötések stabilizálják, amelyek közül 
néhány hiányzik a Pro5, Pro9 és Pro13 aminosavaknak köszönhetően, ugyanis ez 
a három Pro aminosav megszakítja a kialakuló H-kötés hálózatot.

A H A-V esetén elvégzett CD és NMR mérések eredményei arra a következtetésre 
vezettek, hogy ez a molekula túlnyomórészt α-helikális szerkezetet vesz fel 
szerves oldószerben [11]. Mindemellett azonban két torzult régiót is megfigyeltek 
erre a peptidre vonatkozóan, amelyek közül az egyik  az N-terminális részen 
található 310- vagy kevert α/310-turn struktúra, míg a másik a Pro13 aminosav 
körül kialakuló hajlított szerkezet.

Hypomurocinok
A HM A-1 esetén elvégzett NMR mérés azt mutatta, hogy ez a molekula egy kevert 
helikális konformációt vesz fel dimetil-szulfoxidban, amely α- és 310-hélixet, 
valamint I típusú β-turn struktúrát tartalmaz [36]. A micellák jelenlétében 
végrehajtott NMR mérés eredményei pedig arra a megfigyelésre vezettek, hogy 
a HM A-1 túlnyomórészt 310-helikális szerkezettel jellemezhető [36]. A HM A-3 
és HM A-5 esetében dimetil-szulfoxidban elvégzett NMR mérések alapján azt 
állapították meg, hogy ezek a peptidek szintén helikális szerkezettel rendelkeznek 
[37]. A HM A-1 molekulához hasonlóan ezen két molekula esetén is egy kevert 
helikális konformációt javasoltak, amely az α- és 310-hélikális részek mellett I 
típusú β-turn struktúrát is tartalmaz.
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Alkalmazási lehetőségek
Az antimikrobiális rezisztenciának köszönhetően napjainkban egyre nagyobb 
szükség van különböző, új és hatékony antimikrobiális szerek kifejlesztésére. 
A peptaibolok biológiai hatása rendkívül széles spektrumban mutatkozik meg, 
és mindemellett változatos aminosav összetétellel, illetve térszerkezettel 
rendelkeznek, így ezek a bioaktív molekulák potenciális jelöltek lehetnek ebből a 
szempontból. Napjainkig már több mint 1000 peptaibol molekulát azonosítottak, 
és az intenzív kutatások következtében az ismert peptaibolok száma 
valószínűleg továbbra is növekvő tendenciát mutat majd. Az újonnan izolált 
bioaktív peptaibol molekulák azonosításával, illetve biológiai és térszerkezeti 
jellemzésével kapcsolatos kutatási téma rendkívül ígéretes lehet nemcsak abban 
a tekintetben, hogy új és hatékony, potenciális gyógyszerjelölteket nyújthat 
a humán gyógyászat számára, hanem abban a tekintetben is, hogy ezek a 
molekulák potenciális komponensei lehetnek mezőgazdasági alkalmazásokra 
szánt biokontroll készítményeknek.
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