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"Es kommt nicht darauf an, mit dem Kopf durch die Wand zu rennen, sondern mit den

Augen die Tür zu finden."

(Werner von Siemens (1816 - 1892))
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Nomenklatur
5/6-FAM 5/6-Carboxyfluorescein

aqua bidest doppelt destilliertes Wasser

Abz Aminobenzoesäure

ADH Alkoholdehydrogenase

ATP Adenosintriphosphat

Boc tert.-Butyloxycarbonyl-Schutzgruppe

BPTI Basischer Pankreas Trypsin Inhibitor

Bz Benzoesäure

bzw. beziehungsweise

CAIBE Chlorameisensäure-iso-butylester

CD Circulardichroismus

d. h. das heißt

DBU 1,8-Diazabicyclo[5.4.0]undec-7-en

DCM Dichlormethan

DIPEA N,N-Diisopropylethylamin oder Hünig-Base

DMF Di-Methylformamid

DNA Desoxyribonukleinsäure

DTNB Dithionitrobenzoesäure - Ellmans Reagenz

EDTA Ethylendiamintetraessigsäure

Et Ethylrest

FAM Carboxyfluorescein

Fmoc 9-Fluorenylmethyloxycarbonyl

GAPDH Glycerinaldehyd-3-phosphat-Dehydrogenase

HCTU O-(1H-6-Chlorobenzotriazole-1-yl)-1,1,3,3-tetramethyluronium hexafluorophosphate

HPLC Hochleistungsflüssigkeitschromatographie

IPTG Isopropyl-—-D-thiogalactopyranosid

Me Methylrest

NMR Kernspinresonanzspektroskopie

NRPS Nicht Ribosomale Peptidsynthetase



XX Nomenklatur

p. a. pro Anaylsis

PAA Polyacrylamid

RP Umkehrphase

RT Raumtemperatur

SBTI Sojabohnen-Trypsin-Inhibitor

SDS-PAGE Natriumdodecylsulfat-Polyacrylamidgelelektrophorese

SNAC S-N-Acetylcysteamin

TFA Trifluoressigsäure

TFE Trifluorethanol

THF Tetrahydrofuran

TIS Trisiopropylsilanyl

TLCK Tosyl-L-Lysinchloromethylketon

TNB 2-Nitro-5-Thiobezoat

UPLC Ultra Performence Liquid Chromatography

UV Ultraviolettstrahlung

vgl. vergleiche

Vis sichtbares Licht

Vol. Volumen

X Heteroatom, hier N, O oder S

Xaa Dreibuchstabencode für eine allgemeine Aminosäure

Z Benzyloxycarbonyl-Schutzgruppe


