Tva satt att kartlagga
virusets protein
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Rontgenkristallografi

Kristallografi

borjar med att
forskarna framstéller en
kristall avden molekyl
som skaundersokas. l en
kristall ligger alla
molekyler vinda at samma
halliettregelbundet :
monster. Att gora kristaller {¥> \
av proteiner ar en svar e
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Starkt réntgenljus
skickas mot kristallen.
Ljuset sprids, och forstarks i
vissariktningar men slacks ut
iandra. Resultatet blir ett
monster av prickar.

I deriktningar dar ljusvagornas toppar
W ochdalar arifas forstarker de varandra
N\/\/\ och skapar prickar pa skiarmen.

I deriktningar dar ljusvagornas
toppar och dalar ar helt ur fas
slacker de ut varandra och skapar
inga prickar pa skiarmen.

Fran prickménstret gar det attrikna
fram precis hur de olika atomernasitter
/‘\ iférhallande till varandra inuti molekylen, och
V rekonstruera hela proteinet.

Kryoelektronmikroskopi

Proteinet som ska undersokas

renas fram i stor médngd. En
véatskelosning med proteinmolekyler
laggs pa ett metallnat dar det halls pa
plats av ytspanningen.

Lésningen kyls ned mycket
hastigtiettbad av flytande
etan. Vattnet hinner inte bilda
- kristaller som kan stéra méatningen,
utan stelnar med molekylerna
oordnade precis somiflytande
vatten. Det kallas vitrifiering.

Elektronmikroskopet skickar

en elektronstrale genom
provet. Resultatet blir skuggbilder av
proteinmolekylerna, morkare dar de
artjocka och ljusare dar de drtunna.

Med hjilp av bildbehandling

sorteras alla bilder, for att hitta
dem dar proteinmolekylernaligger
vanda at samma hall. De kombineras
med varandra for att ge skarpare bilder.
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De tvadimensionella

bilderna kombinerasttillen
tredimensionell modell av protein-
molekylen.
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