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Κεφάλαιο 
 
8 

 
Βιολογικές Μεµβράνες και Μεµβρανικές Πρωτεΐνες 
 

8.1. Σύνθεση και δοµή βιολογικών µεµβρανών 

 
8.1.1 Η κυτταρική µεµβράνη 
 

 
Εικόνα 8.1. Σχηµατική αναπαράσταση της κυτταρικής µεµβράνης. 
 
Οι βιολογικές µεµβράνες έχουν περιγραφεί σαν δισδιάστατα υγρά που αποτελούνται από δύο 
επιφάνειες που περιέχουν κυρίως λιπιδικά µόρια. Οι µεµβράνες αποτελούνται από µία διπλή 
στοιβάδα αµφιπαθικών λιπιδίων κυρίως φωσφολιπιδίων και γλυκολιπιδίων. Οι εξωτερική πλευρά 
της κάθε επιφάνειας συντίθεται κυρίως από ιοντικές και πολικές οµάδες που αλληλεπιδρούν µε 
τους υδατικούς πολικούς διαλύτες ενώ η εσωτερική συντίθεται από τις αλυσίδες των  
υδρογονανθράκων των λιπιδίων. Οι λιπιδικές αλυσίδες διατάσσονται παράλληλα και κάτω από 
φυσιολογικές συνθήκες υπάρχει αρκετή ευκαµψία που επιτρέπει περιστροφές γύρω από τις 
αλειφατικές αλυσίδες. Τα µη πολικά άκρα των αλυσίδων έρχονται σε επαφή στο µέσο της λιπιδικής 
στοιβάδας δηµιουργώντας ένα υδρόφοβο φράγµα αδιαπέραστο από πολικά µόρια αλλά διαπερατό 
από µικρά υδρόφοβα µόρια όπως η αιθανόλη ή το DMSO. Οι ενσωµατωµένες µεµβρανικές 
πρωτείνες και τα λιπιδικά µόρια που περιορίζονται µέσα στην διλιπιδική στοιβάδα µπορούν να 
διαχέονται πλευρικά. Το κυριότερο χαρακτηριστικό της  προσοµοίωσης της µεµβράνης σαν 
δισδιάστατο πολυµορφικό υγρό είναι ότι περιγράφεται σαν ένα δυναµικό σύστηµα όπου πρωτείνες 
και λιπίδια µπορούν να µετακινούνται και να αλληλεπιδρούν. 
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Εικόνα 8.2. Η οργάνωση των αµφιπαθικών λιπιδίων στις βιολογικές µεµβράνες γίνεται στην διπλοστοιβάδα 
έτσι ώστε το κεντρικό υδρόφοβο τµήµα της µεµβράνης να περιέχει τις λιπιδικές αλυσίδες των φωσφολιπιδίων 
και γλυκολιπιδίων ενώ οι πολικοί φωσφοδιεστέρες ή γλυκοσυλιοµένες αλυσίδες βρίσκονται στις εξωτερικές 
πλευρές της µεµβράνης. 
 
Οι κυτταρικές µεµβράνες περιέχουν ποικίλα λιπιδικά και µη λιπιδικά µόρια που ρυθµίζουν µε 
ακρίβεια τις φυσικές ιδιότητες της συγκεκριµένης µεµβράνης δηµιουργώντας µία ποικιλία 
περιβάλλοντος γύρω από τις µεµβρανικές πρωτείνες. Η σύνθεση των µεµβρανών αλλάζει από 
κύτταρο σε κύτταρο και ακόµη και στο ίδιο κύτταρο.  
 
 
Τύπος Μεµβράνης  Ποσοστό % λιπιδίων  (κατά βάρος)  
  Γλυκολιπίδια Φωσφολιπίδια Χοληστερόλη 
     
Ανθρ.Ερυθροκύτταρα  11 61 22 
Μυελίνη  28 41 22 
Μιτοχόνδρια ήπατος 
(ποντίκι) 

 < 5 80 4 

Ενδοπλασµατικό δίκτυο  < 5 75 8 
Πρωτοπλάστες 
βακτηρίων 

 Ίχνη 80 – 90 0 

Φυτικοί χλωροπλάστες  80 12 0 
     
Πίνακας 8.1. Το  ποσοστό γλυκολιπιδίων, φωσφολιπιδίων και χοληστερόλης σε διαφορετικούς τύπους της 
µεµβράνης. 
 
 
Οι εξωτερικές µεµβράνες το αποµονώνουν από το περιβάλλον και οι πρωτείνες που βρίσκονται σε 
αυτές τις µεµβράνες επιτρέπουν στα κύτταρα να αντιδρούν σε εξωτερικά ερεθίσµατα και να 
ρυθµίζουν την είσοδο πολικών σηµάτων και θρεπτικών ουσιών. Οι εσωτερικές µεµβράνες των 
κυττάρων διαχωρίζουν οργανίδια και οι πρωτείνες σε αυτά επιτρέπουν σε αυτά να επικοινωνούν µε 
άλλες περιοχές του κυττάρου. Επειδή οι µεµβράνες είναι δισδιάστατες επιφάνειες εντοπίζουν και 
συγκεντρώνουν  κυτταρικά συµπλέγµατα  που ρυθµίζουν τη φύση και κατεύθυνση των κυτταρικών 
σηµάτων. Παρ' ότι παίζουν σηµαντικούς ρόλους στην κυτταρική λειτουργία, η γνώση για την δοµή 
των κυτταρικών πρωτεϊνών περιορίζεται από την δυσκολία της διάλυσης και κρυστάλλωσης των 
µεµβρανικών πρωτεϊνών. 
 
Όπως υπάρχει διαφοροποίηση των κυτοπλασµατικών µερών του κυττάρου έτσι υπάρχει και 
διαφοροποίηση στις µεµβράνες. Εκτός από τις πρωτείνες, τα κύρια συστατικά των µεµβρανών 
είναι τα λιπίδια και η χοληστερόλη µε µικρά ποσοστά άλλων ενώσεων όπως λιπαρά οξέα. Τα 

© ΜΟΡΙΑΚΗ ΑΝΑΓΝΩΡΙΣΗ – Η.ΗΛΙΟΠΟΥΛΟΣ – ΓΠΑ 2001 



 8-3

σχετικά ποσοστά αυτών των ενώσεων ποικίλει από µεµβράνη σε µεµβράνη και ακόµη µεταξύ των 
πλευρών της µεµβράνης. Οι δοµές των λιπιδίων, χοληστερόλης και λιπαρών οξέων περιγράφονται 
στην εικόνα 8.2. 
 
8.1.2.  Η δοµή των λιπιδίων 
 
Τα λιπίδια χαρακτηρίζονται από µία πολική οµάδα και δύο αλυσίδες υδρογονανθράκων. Στα 
περισσότερα λιπίδια η κεντρική οµάδα είναι µία γλυκερόλη όπου συνδέονται  οι δύο αλυσίδες 
υδρογονανθράκων και µία πολική (κυρίως φωσφορική οµάδα). 
 

 
Εικόνα 8.3. Η δοµή των λιπιδίων της κυτταρικής µεµβράνης. 
 
Η Φωσφατιδυλολχολίνη είναι µία από τις κυριότερες φωσφορικές οµάδες που παρατηρούνται σε 
βιολογικά λιπίδια. Ειναι µία επαµφοτερίζουσα ιοντική οµάδα µε αρνητικό φορτίο στην φωσφορική 
οµάδα και θετικό φορτίο στην αµίνη. Το φωσφατιδικό οξύ, η φωσφατιδυλογλυκερίνη και η 
φωσφατιδυλοσερίνη είναι επίσης κοινές αρνητικά φορτισµένες πολικές οµάδες λιπιδίων. Μερικές 
οµάδες είναι µικρότερες και λιγώτερο ενυδατοµένες κάτι που προκαλεί τάσεις στην διλιπιδική 
επιφάνεια επειδή οι υδρογονανθρακικές αλυσίδες είναι περισσότερο έκθετες. Μερικές οµάδες 
τροποποιούνται µε µεγάλα υδατανθρακικά συµπλέγµατα που χρησιµοποιούνται για την 
ταυτοποίηση και αναγνώριση των κυττάρων. Οι πολικές κεφαλές των λιπιδίων συµµετέχουν µε 
ισχυρές ηλεκτροστατικές αλληλεπιδράσεις  και υδρογονικούς δεσµούς µε τα αµινοξικά κατάλοιπα 
της επιφάνειας διεπαφής των µεµβρανικών πρωτεϊνών και το φορτίο και το υδατικό 
µικροπεριβάλλον τους µπορεί να επηρεάσει την δραστικότητα των περιφερειακών µεµβρανικών 
πρωτεϊνών. 
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Εικόνα 8.4. Τα µοριακά είδη φωσφολιπιδίων. 
 
Οι υδρογονανθρακικές αλυσίδες των λιπιδίων έχουν µήκος 14-24 ανθράκων και εξ’ αιτίας του 
µηχανισµού σύνθεσης τους έχουν πάντα άρτιο αριθµό ανθράκων. Οι αλυσίδες είναι συνήθως 
παράλληλες µεταξύ τους . Περιστροφές γύρω από τους δεσµούς άνθρακα – άνθρακα (C-C)  κατά 
µήκος των αλυσίδων προσδίδουν στις αλυσίδες την trans (επιµήκη) ή gauche (στρεβλωµένη) 
στερεοδοµή. Η trans επιτρέπει  στις αλυσίδες να βρίσκονται κοντά η µία στην άλλη ενώ η gauche 
αυξάνει την απόσταση µεταξύ της στρεβλωµένης αλυσίδας και των γειτονικών της. Το πόσο κοντά 
βρίσκονται οι υδρογονανθρακικές αλυσίδες υπαγορεύει τις φυσικές ιδιότητες της µεµβράνης όπως 
την µετακίνηση των λιπιδίων, την διαπερατότητα από πολικές οµάδες και την µετάπτωση φάσης 
από ρευστή σε κολλώδη. Στην κολλώδη φάση οι λιπιδικές αλυσίδες είναι ευθυγραµµισµένες µε 
λίγες περιστροφές γύρω από τους απλούς δεσµούς C-C που βρίσκονται κυρίως στην trans µορφή. 
Η υγρή µορφή της µεµβράνης χαρακτηρίζεται από σχετικά υψηλή διάχυση των µεµβρανικών 
συστατικών και µικρότερο πάχος της διλιπιδικής στοιβάδας εξ’ αιτίας του µεγάλου αριθµού gauche 
ισοµερών των υδρογονανθρακικών αλυσίδων. Οι διπλοί δεσµοί C=C στις αλυσίδες επίσης 
µπορούν να βρεθούν σε trans ή cis µορφή. Λιπίδια µε κεκορεσµένες ή trans ακόρεστες αλυσίδες 
συσσωρεύονται µε µεγάλη πυκνότητα . Λιπίδια µε cis ακόρεστες αλυσίδες , που είναι και οι πλέον 
συνήθεις στις βιολογικές µεµβράνες, συσσωρεύονται µε µικρότερη πυκνότητα εξ’ αιτίας των 
παραµορφώσεων των αλυσίδων. Η παρουσία διπλών cis δεσµών µειώνει το µήκος της 
υδρογονανθρακικής αλυσίδας και έτσι διλιπιδικές µεµβράνες ακόρεστων λιπιδίων είναι λεπτότερες 
από τις αντίστοιχες κεκορεσµένες του ίδιου αριθµού ανθράκων. 
 
Η χοληστερόλη είναι µία πολυκυκλική δοµή µε µία πολική οµάδα υδροξυλίου που µπορεί να 
αλληλεπιδρά µε οµάδες επάνω ή κοντά στην µεµβρανική επιφάνεια. Η χοληστερόλη επηρεάζει την 
ρευστότητα της µεµβράνης. Στην ρευστή φάση της µεµβράνης η χοληστερόλη ελαττώνει την 
περιστροφική ελευθερία των γειτονικών υδρογονανθρακικών αλυσίδων και έτσι ελαχιστοποιεί την 
ρευστότητα ή αλλιώς δηµιουργεί ακαµψία στην µεµβράνη. Στην κολλώδη φάση η χοληστερόλη δρα 
ως πρόσµιξη που ελαττώνει την τάξη µεταξύ των καλά πακεταρισµένων λιπιδικών αλυσίδων. Η 
χοληστερόλη βρίσκεται σε υψηλά ποσοστά σε µερικές κυτταρικές µεµβράνες. 
 
Τα λιπαρά οξέα αποτελούνται από µία καρβοξυλική οµάδα προσδεδεµένη σε µία αλιφατική 
αλυσίδα 14-24 αιθυλοµάδων  (CH2) και είναι φυσιολογικό προϊόν της πέψης των λιπών. Η βασική 
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διαφορά τους από τα αντίστοιχα λιπίδια µε δύο υδρογονανθρακικές αλυσίδες είναι ότι τα λιπαρά 
οξέα µπορούν ελεύθερα να ενσωµατώνονται σε µεµβράνες και να µεταπηδούν ή να κατανέµονται 
στις δύο στοιβάδες της διλιπιδικής µεµβράνης. Αυτό συµβαίνει επειδή το pK της καρβοξυλικής 
οµάδας  µεταβάλλεται από ~3 σε ~7 στο περιβάλλον της µεµβράνης κάνοντας την οµάδα αυτή 
περισσότερο διαλυτή στην µεµβράνη. 

 
Εικόνα 8.5. Τα µοριακά είδη γλυκολιπιδίων. 
 
8.1.3.  Η µεµβρανική διηλεκτρική διαβάθµηση. 
 
Η φυσική ιδιότητα που κάνει την λιπιδική µεµβράνη ένα καλό φραγµό σε πολικές ή υδατοδιαλυτές 
οµάδες είναι η απότοµη διηλεκτρική διαβάθµιση. Η µεγάλη αλλαγή της διηλεκτρικής σταθεράς 
µεταξύ της ιοντικής λιπιδικής κεφαλής και του λιπαρού εσωτερικού (της τάξεως ~80 ~έως ~2 
Debye) συµβαίνει σε σχετικά µικρή απόσταση και κάνει την µεµβράνη ενεργειακά πολύ ασύµφορη 
για την ενσωµάτωση ενός φορτίου (20Kcal/mol) ή την ύπαρξη δότη ή δέκτη πρωτονίου 
(υδρογονικός δεσµός) (5Kcal/mol). Με αυτό τον τρόπο η διηλεκτρική διαβάθµιση επηρεάζει την 
αµινοξική σύσταση των µεµβρανικών πρωτεϊνών. Επειδή η πεπτιδική κύρια αλυσίδα αποτελείται 
από πολικά καρβονύλια και αµινοµάδες που σχηµατίζουν υδρογονικούς δεσµούς, η ενσωµάτωση 
πολυπεπτιδικών αλυσίδων στην µεµβράνη θα είναι ενεργειακά πολύ ασύµφορη αν οι υδρογονικοί 
δεσµοί δεν ικανοποιούνται. Γι’ αυτό τον λόγο οι µεµβρανικές πρωτείνες προσλαµβάνουν τέτοιες 
δευτεροταγείς και τριτοταγείς στερεοδοµές που ικανοποιούν αυτούς τους υδρογονικούς δεσµούς. 
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Εικόνα 8.6. Από Wimley and White Biochim. Biophys. Acta 1376: 339-352. (1998) Η διαβάθµηση της 
πολικότητας(µαύρη γραµµή)  µιας µεµβράνης διολεοφωσφατιδυλχολίνης (µπλέ γραµµοσκιάσεις)   
 
Το πάχος της διλιπιδικής στοιβάδας καθορίζει το µήκος της περιοχής µε  χαµηλή διηλεκτρική 
σταθερά που ορίζει τελικά ποιες περιοχές της πρωτείνης βρίσκονται στο εσωτερικό, το εξωτερικό 
και την επιφάνεια διεπαφής της µεµβράνης. Έτσι το πάχος της διλιπιδικής στιβάδας µπορεί να 
σταθεροποιεί κάποιες στερεοδιατακτικές καταστάσεις της πρωτείνης. Το πάχος της υδρόφοβης 
περιοχής της µεµβράνης πρέπει να βρίσκεται κοντά στο µήκος της υδρόφοβης περιοχής της 
µεµβρανικής πρωτείνης. Εάν το µήκος της πρωτείνης είναι µεγαλύτερο ή µικρότερο η πρωτείνη 
µπορεί να δηµιουργεί συσσωµατώµατα  σε µια προσπάθεια να ελαχιστοποιεί τις ενεργειακά 
ασύµφορες αλληλεπιδράσεις. Επίσης οι πρωτείνες µπορεί να παραµορφώνονται για να 
προσαρµόσουν το µήκος τους σε αυτό της διλιπιδικής στοιβάδας. 
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8.2. Μεµβρανικές πρωτεΐνες. 

 
8.2.1. Ιδιότητες µεµβρανικών πρωτεϊνών. 
 
Όλες οι βιολογικές µεµβράνες περιέχουν πρωτείνες. Ο λόγος βάρους πρωτείνης- λιπιδίων 
κυµαίνεται από 3,6 στην µιτοχονδριακή µεµβράνη µέχρι 0,25 στην µεµβράνη της µυελίνης. Οι 
πρωτείνες που ευρίσκονται στην κυτταρική µεµβράνη και έχουν ένα τουλάχιστον πολυπεπτιδικό 
κοµµάτι να διασχίζει την διλιπιδική στοιβάδα λέγονται µεµβρανικές πρωτείνες Πολλές πρωτείνες 
από αυτές περιέχουν και γλυκοσιδικές αλυσίδες που συνήθως προσκολλώνται στην αµιδική οµάδα 
του αµινοξέος ασπαραγίνη. Οι πρωτείνες αυτές λέγονται γλυκοπρωτείνες. 
 
Οι µεµβρανικές πρωτείνες βρίσκονται σε ένα πολύ ασύµµετρο περιβάλλον σε σύγκριση µε τις 
αντίστοιχες τους στο κυτόπλασµα. Το περιβάλλον των µεµβρανικών πρωτεϊνών έχει µία πολική 
(υδατική) περιοχή εκτός της µεµβράνης, µία πολική (ιοντική) περιοχή στην µεµβρανική επιφάνεια 
και µία λιπόφιλη περιοχή στο εσωτερικό της µεµβράνης. Το διαφορετικό περιβάλλον µε 
διαφορετικές διηλεκτρικές ιδιότητες θέτει δοµικούς περιορισµούς στις µεµβρανικές πρωτείνες και 
επίσης ρυθµίζει την δυναµική τους λειτουργία. 
 
Όλες οι µεµβρανικές πρωτείνες έχουν µία συγκεκριµένη επάνω-κάτω ή  πλευρική προς την µεµβράνη 
διευθέτηση στην διλιπιδική στοιβάδα. Οι µεµβρανικές πρωτείνες ανάλογα µε την θέση τους στη 
µεµβράνη χωρίζονται σε κατηγορίες. 

• Ι. Περιφερειακές. 
• ΙΙ. Μερικά εισερχόµενες στην µεµβράνη. 
• ΙΙΙ. ∆ιαµπερείς της µεµβράνης µε ένα µεµβρανικό τµήµα. 
• ΙV. ∆ιαµπερείς της µεµβράνης µε πολλά µεµβρανικά τµήµατα. 
• V. Περιφερειακές µε σύνδεση µε λιπίδια. 

 

 
Εικόνα 8.7. Οι κατηγορίες µεµβρανικών πρωτεϊνών. 
 
Μερικές πρωτείνες προσδένονται στην µεµβράνη µε ιοντικές αλληλεπιδράσεις µεταξύ αµινοξέων 
µε θετικό φορτίο και αρνητικά φορτισµένων οµάδων των κεφαλών των λιπιδίων (κατηγορία Ι). 
Άλλες προσδένονται µε µεταβιοσυνθετικές προσαρτήσεις µυριστικού, παλµιτικού, φαρνεσυλικού 
και άλλων λιπαρών οξέων, ή λιπιδίων όπως η γλυκοφωσφατιδιλική ινοσιτόλη που τις συγκρατεί σε 
περιοχές κοντά σε πρωτεϊνικούς συντρόφους τους (κατηγορία 5). Επειδή οι πρωτείνες αυτές 
ακολουθούν τους κανόνες των κυτοπλασµατικών διαλυτών πρωτεϊνών δεν θα µελετηθούν 
περαιτέρω. 
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Ο όρος µονοτροπική ή περιφερειακή µεµβρανική πρωτεΐνη αναφέρεται σε πρωτεΐνες που λίγο 
εισχωρούν στην µεµβρανική επιφάνεια (κατηγορία ΙΙΙ). Πολλές περιφερειακές πρωτείνες µπορούν 
να απελευθερώνονται από την µεµβράνη µεταβάλλοντας την ιοντική δύναµη του διαλύτη.  
 
 

 
Εικόνα 8.8. Η τοπογραφία των τάξεων ΙΙΙ και ΙV των µεµβρανικών πρωτεϊνών στην διλιπιδική στοιβάδα. 
 
 
 

© ΜΟΡΙΑΚΗ ΑΝΑΓΝΩΡΙΣΗ – Η.ΗΛΙΟΠΟΥΛΟΣ – ΓΠΑ 2001 



 8-9

 
Εικόνα 8.9. Η µοριακή δοµή µιας πρωτείνης τάξεως V. 
 
 
Η µεγαλύτερη κατηγορία µεµβρανικών πρωτεϊνών είναι οι ολοκληρωτικά ενσωµατωµένες ή 
διαµεµβρανικές διτοπικές ή πολυτοπικές πρωτείνες. Αυτές µπορούν να αποχωριστούν από την 
µεµβράνη µόνον µε διακοπή της διλιπιδικής στοιβάδας µε την επίδραση απορρυπαντικών. 
 
Η ενσωµάτωση των µεµβρανικών πρωτεϊνών στην µεµβράνη είναι αποτέλεσµα τριών 
παραγόντων: 

 Ι.    Της ανάγκης σύµπτωσης των διηλεκτρικών ιδιοτήτων των αµινοξικών πλευρικών 
αλυσίδων µε τα λιπίδια. 
 ΙΙ.    Της ανάγκης ικανοποίησης των υδρογονικών δεσµών. 
 ΙΙΙ. Της ανάγκης ευθυγράµµισης µε την διάταξη των αλυσίδων υδρογονανθράκων. 
 

Οι πληροφορίες για τα δοµικά στοιχεία των µεµβρανικών πρωτεϊνών προκύπτουν από τα 
πειραµατικά δεδοµένα των µεθόδων κρυσταλλογραφίας και ηλεκτρονικής µικροσκοπίας και 
λιγότερο από τον πυρηνικό µαγνητικό συντονισµό (NMR), τον συντονισµό φθορισµού (FR), 
κυκλικό διχρωϊσµό (CD)  και πρωτεϊνική πέψη. 
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Εικόνα 8.10. Το µοντέλο ενός πολικού µεµβρανικού πόρου. α) διαµεµβρανική α-έλικα της πρωτείνης που 
σχηµατίζει τον πόρο. β) Τοµή της πρωτείνης παράλληλα µε την κυτταρική µεµβράνη. 
 
8.2.2. Γενικές αρχές διπλώµατος και σταθερότητας µεµβρανικών πρωτεϊνών. 

Μία βασική θερµοδυναµική αρχή χαρακτηρίζει την δοµή και σταθερότητα των µεµβρανικών πρωτεϊνών. 
Το θερµοδυναµικό κόστος της µεταφοράς φορτισµένων και πολικών µοριακών οµάδων στο υδρόφοβο 
υδρογονανθρακικό εσωτερικό των µεµβρανικών διπλοστοιβάδων είναι αρκετά υψηλό. Αυτό έχει τις εξής 
συνέπειες. 

• Η πλειονότητα των αµινοξικών καταλοίπων των διαµεµβρανικών τµηµάτων πρέπει να είναι µη 
πολικά (π.χ. Αλανίνη, Βαλίνη, Λευκίνη, Ισολευκίνη, Φαινυλαλανίνη). 

• Οι πολικές CONH οµάδες των πεπτιδίων της πρωτείνικής αλυσίδας πρέπει να συµµετέχουν σε 
υδρογονικούς δεσµούς ώστε η ενεργειακή διαφορά της µεταφοράς τους στο υδρόφοβο εσωτερικό 
να είναι µικρή. Αυτό επιτυγχάνεται µε κανονικές στερεοδιατάξεις όπως οι α-έλικες όπου όλοι οι 
υδρογονικοί δεσµοί σχηµατίζονται εντός των στοιχείων της δευτεροταγούς δοµής και οι β-πτυχωτές 
επιφάνειες όπου οι υδρογονικοί δεσµοί σχηµατίζονται µεταξύ των β-κλώνων. 
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8.2.3. Η συγκρότηση των µεµβρανικών πρωτεϊνών και η ενσωµάτωση τους στην 
κυτταρική µεµβράνη. 

Οι ιδιοσυστατικές (constitutive) µεµβρανικές πρωτείνες µε την έκφραση τους από το ριβόσωµα 
προσκολλώνται σε ένα µεµβρανικό πρωτεϊνικό σύµπλοκο που λέγεται translocon (βλέπε κεφάλαιο 
12). Αυτό προσφέρει την διαµεµβρανική σήραγγα δια µέσου της οποίας η νέα µεµβρανική πρωτείνη 
εισέρχεται στην µεµβράνη. Μετά  την ολοκλήρωση της πρωτεϊνοσύνθεσης το ριβόσωµα 
αποχωρίζεται από το translocon  και η πρωτείνη απελευθερώνεται στην µεµβράνη για να πάρει την 
τελική στερεοδοµή της. 

 

Εικόνα 8.11. Η δηµιουργία και ενσωµάτωση ιδιοσυστατικών µεµβρανικών πρωτεϊνών. 

Οι µη ιδιοσυστατικές (non-constitutive) µεµβρανικές πρωτείνες είναι πρωτείνες όπως τοξίνες και 
αντιµικροβιακά πεπτίδια που ενσωµατώνονται στην µεµβράνη µε διαφορετικό τρόπο. Συνήθως η 
ενσωµάτωση επιτυγχάνεται µε φυσικοχηµικές διεργασίες στις µεµβράνες στόχους. Σε αυτές 
ανήκουν η α-αιµολυσίνη του σταφυλόκοκκου, οι τοξίνες που σχηµατίζουν κανάλια, τα αντιµικροβιακά 
πεπτίδια της ντεφενσίνης κλπ. 

 

Εικόνα 8.12. Η ενσωµάτωση µη ιδιοσυστατικών µεµβρανικών πρωτεϊνών (α-αιµολυσίνη) 

Ανεξάρτητα µε τον τρόπο που η πρωτείνη βρίσκει να εισέλθει στην µεµβράνη, µετά την 
ενσωµάτωση της ενεργειακά βρίσκεται σε ένα ελάχιστο που προέρχεται από τις αλληλεπιδράσεις 
µεταξύ των πρωτεϊνικών υποµονάδων και των λιπιδίων. Επειδή η διπλωµένη µεµβρανική πρωτείνη 
είναι αδιάλυτη σε πολικό διαλύτη, η δε ξεδιπλωµένη πρωτεϊνική αλυσίδα αδιάλυτη στη µεµβράνη (ή 
οργανικό υδρόφοβο διαλύτη) η κατανόηση του µηχανισµού της αναδίπλωσης της µεµβρανικής 
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πρωτεϊνικής αλυσίδας γίνεται µε την µελέτη ανεξάρτητων τµηµάτων της που σχηµατίζουν στοιχεία 
δευτεροταγούς δοµής και αλληλεπιδρούν µεταξύ τους. 

• Το πρώτο στάδιο είναι η δηµιουργία των στοιχείων δευτεροταγούς δοµής στην επιφάνεια 
διεπαφής της διλιπιδικής µεµβράνης. Αυτή γίνεται µε την ελάττωση της ελεύθερης ενέργειας 
που προκύπτει από την δηµιουργία υδρογονικών δεσµών µεταξύ των πεπτιδίων. Αυτή είναι 
περίπου 0.5kcal/mol για β-πτυχωτή επιφάνεια και 0.4kcal/mol για α-έλικα για κάθε πεπτίδιο 
και αθροιστικά µπορεί να είναι πολύ µεγάλη (5kcal/mol για την µελλιτίνη). 

 

Εικόνα 8.13. Η δηµιουργία α-ελίκων και η είσοδος τους στην µεµβράνη 

• Το δεύτερο στάδιο και το λιγότερο κατανοητό είναι η είσοδος του στοιχείου της 
δευτεροταγούς δοµής στην µεµβρανική διλιπιδική στοιβάδα. Αυτό εξαρτάται από την 
αλληλεπίδραση των εξωτερικών (υδρόφοβων) πλευρικών αλυσίδων µε την επιφάνεια 
διεπαφής της µεµβράνης. Υπολογίζεται ότι το ενεργειακό κόστος αυτής της διεργασίας 
µπορεί να είναι από 0-1.6kcal/mol. 

 

Εικόνα 8.14. Η αλληλεπίδραση των στοιχείων δευτεροταγούς δοµής µέσα στην µεµβράνη. 

• Το τρίτο στάδιο είναι η αλληλεπίδραση των στοιχείων της δευτεροταγούς δοµής µεταξύ των, 
µέσα στην µεµβράνη. Έχει δειχθεί ότι είναι δυνατή η δηµιουργία του φυσικού συµπλόκου της 
βακτηριοροδοψίνης από διαµεµβρανικά τµήµατα που έχουν εισχωρήσει στην µεµβράνη 
ανεξάρτητα. Αυτό υποδεικνύει ότι το στάδιο της ενσωµάτωσης στην µεµβράνη είναι 
ανεξάρτητο από αυτό της ενδοµεµβανικής σύνθεσης της πρωτείνης. 
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8.3. ∆οµή µεµβρανικών πρωτεϊνών. 

 
8.3.1. Πρωτοταγής δοµή διαµεµβρανικών πρωτεϊνών. 
 
 Κλίµακα Υδροφοβικότητας. Επειδή το εσωτερικό της κυτταρικής µεµβράνης είναι µη πολικό, είναι 
αναµενόµενο τα επιφανειακά αµινοξικά κατάλοιπα των διαµεµβρανικών πρωτεϊνών να έχουν 
κυρίως µη πολικές πλευρικές αλυσίδες. Με αυτή την προϋπόθεση είναι δυνατή η πρόβλεψη των 
τµηµάτων της πρωτείνης που θα βρίσκονται στο εσωτερικό της µεµβράνης. Έτσι έχουν οριστεί 
κλίµακες υδροφοβικότητας που δίνουν αριθµητικές τιµές στην υδροφοβικότητα των αµινοξικών 
πλευρικών αλυσίδων. Ενώ όµως ο υδροφοβικός χαρακτήρας ορισµένων αµινοξέων, όπως η 
λευκίνη,  είναι φανερός για άλλα όπως η γλυκίνη ή η σερίνη δεν είναι. Υπάρχεί µία πληθώρα 
κλιµάκων υδροφοβικότητας των αµινοξέων που πρόερχεται από µελέτες διαλυτότητας, 
κρυσταλλογραφικές µελέτες ή συνδυασµό και των δύο. 
 

Πίνακας 8.2. Whole-Residue Hydrophobicity Scales from (White and Wimley, 1999) 

Amino Acid G(interface) 
(kcal/mol) G(octanol) (kcal/mol) 

Ala 0.17 + 0.06 0.50 + 0.12 

Arg+ 0.81 + 0.11 1.81 + 0.13 

Asn 0.42 + 0.06 0.85 + 0.12 

Asp- 1.23 + 0.07 3.64 + 0.17 

Asp0 -0.07 + 0.11 0.43 + 0.13 

Cys -0.24 + 0.06 -0.02 + 0.13 

Gln 0.58 + 0.08 0.77 + 0.12 

Glu- 2.02 + 0.11 3.63 + 0.18 

Glu0 -0.01 + 0.15 0.11 + 0.12 

Gly 0.01 + 0.05 1.15 + 0.11 

His+ 0.96 + 0.12 2.33 + 0.11 

His0 0.17 + 0.06 0.11 + 0.06 

Ile -0.31 + 0.06 -1.12 + 0.11 
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Leu -0.56 + 0.04 -1.25 + 0.11 

Lys+ 0.99 + 0.11 2.80 + 0.11 

Met -0.23 + 0.06 -0.67 + 0.11 

Phe -1.13 + 0.05 -1.71 + 0.11 

Pro 0.45 + 0.12 0.14 + 0.11 

Ser 0.13 + 0.08 0.46 + 0.11 

Thr 0.14 + 0.06 0.25 + 0.11 

Trp -1.85 + 0.06 -2.09 + 0.11 

Tyr -0.94 + 0.06 -0.71 + 0.11 

Val 0.07 + 0.05 -0.46 + 0.11 

  

Οι κλίµακες υδροφοβικότητας βασίζονται στον υπολογισµό της ελεύθερης ενέργειας µεταφοράς 
από ένα πολικό (υδατικό) διαλύτη σε ένα διαλύτη που µιµείται την κυτταρική µεµβράνη όπως ή 
οκτανόλη. Οι τιµές υδροφοβικότητας που προέρχονται από τις κρυσταλλογραφικές δοµικές µελέτες 
βασίζονται στον υπολογισµό της υδροφοβικότητας σε συνάρτηση µε την προσβασιµότητα του 
διαλύτη στην επιφάνεια του αµινοξικού καταλοίπου. Μία σφαίρα ακτίνας 1.4Ǻ που αναπαριστά ένα 
µόριο νερού σαρώνει την επιφάνεια του µορίου και έτσι υπολογίζεται η επιφάνεια επαφής µε την 
Van der Waals επιφάνεια όλων των αµινοξικών καταλοίπων της πρωτείνης. 
 
Για την πλειονότητα των αµινοξέων οι δύο µέθοδοι υπολογισµού υδροφοβικότητας δίνουν 
συγκρίσιµες τιµές αλλά διαφέρουν σε κατάλοιπα των οποίων οι πλευρικές αλυσίδες έχουν και 
πολικό και µη πολικό χαρακτήρα όπως λυσίνη, τρυπτοφάνη, τυροσίνη και αργινίνη. 
 
 
8.3.2. ∆ευτεροταγής δοµή µεµβρανικών πρωτεϊνών. 
 
Επειδή το εσωτερικό της κυτταρικής µεµβράνης δεν περιέχει νερό ή άλλα πολικά µόρια τα πολικά 
άτοµα της κύριας πολυπεπτιδικής αλυσίδας µπορούν να σχηµατίζουν υδρογονικούς δεσµούς µόνο 
προς τις πλευρικές αλυσίδες και άλλα άτοµα της κύριας αλυσίδας. Παρατηρείται ότι οι µεµβρανικές 
πρωτείνες προτιµούν στοιχεία δευτεροταγούς δοµής όπου τα πεπτιδικά αµίδια και καρβονύλια 
σχηµατίζουν υδρογονικούς δεσµούς µεταξύ τους σε κανονικούς σχηµατισµούς, ήτοι α-έλικες και β-
πτυχωτές επιφάνειες. Η προτίµηση δηµιουργίας υδρογονικών δεσµών των ατόµων της κύριας 
πολυπεπτιδικής αλυσίδας προς άλλα επίσης της κύριας αλυσίδας και όχι των πλευρικών,  εξηγείται 
από το ότι τέτοιου είδους αλληλεπιδράσεις θα περιόριζαν τον διαθέσιµο στερεοδιατακτικό χώρο, 
κάτι που θα ήταν εντροπικά µη επιθυµητό. Επίσης τυχαίες στερεοδιατάξεις θα άφηναν πιθανά 
ελεύθερα πολικά άτοµα που δεν θα συµµετείχαν σε υδρογονικούς δεσµούς µε αποτέλεσµα την 
διακοπή της διάταξης των υδρόφοβων υδρογονανθρακικών αλυσίδων. 
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Τα περισσότερα διαµεµβρανικά τµήµατα είναι α-έλικες. Όλες οι πρωτείνες των οποίων η δοµή έχει 
προσδιοριστεί και διασχίζουν την κυτταρική µεµβράνη µία φορά την διασχίζουν µε µία α-έλικα. 
Επίσης και οι περισσότερες πρωτείνες που διασχίζουν την κυτταρική µεµβράνη περισσότερο από 
µία φορές περιέχουν α-έλικες στο διαµεµβρανικό τµήµα. Ελάχιστες την διασχίζουν µε β-πτυχωτές 
επιφάνειες. Η προτίµηση της χρήσης α-ελίκων για τα διαµεµβρανικά τµήµατα µπορεί να οφείλεται 
στο ότι το µήκος των β-πτυχωτών επιφανειών να µην µπορεί να ισορροπήσει µικρές αλλαγές στο 
πάχος της διλιπιδικής στοιβάδας όπως η α-έλικα. Επίσης µπορεί να οφείλεται στο ότι οι α-έλικες 
µπορούν να εισέλθουν στην µεµβράνη κάθε µία ανεξάρτητα κατά το δίπλωµα της πρωτείνης (αφού 
οι υδρογονικοί δεσµοί έχουν ήδη ικανοποιηθεί) ενώ οι β-κλώνοι πρέπει πρώτα να σχηµατίσουν τις 
β-πτυχωτές επιφάνειες πρίν την είσοδο στην µεµβράνη. 
 
Η πρόβλεψη των διαµεµβρανικών τµηµάτων µιας πρωτείνης βασίζεται στον παρακάτω 
υπολογισµό. Επειδή οι υδρογονανθρακικές αλυσίδες των λιπιδίων είναι 14-24 CH2 σε µήκος, κάθε 
διαµεµβρανική α-έλικα πρέπει να περιέχει περίπου 18 αµινοξικά κατάλοιπα ενώ κάθε 
διαµεµβρανικός β-κλώνος 7 κατάλοιπα. Εάν για κάθε κατάλοιπο οριστεί και µία τιµή 
υδροφοβικότητας (ανάλογα µε τον χαρακτήρα της πλευρικής του αλυσίδας) και η αµινοξική 
ακολουθία σαρωθεί µε ένα πλαίσιο 18 ή 7 καταλοίπων η τιµή της υδροφοβικότητας ενός πλαισίου 
πάνω από την τιµή βάσης µπορεί να σχετίζεται µε τον αν µία περιοχή της ακολουθίας θα 
περιλαµβάνει µια διαµεµβρανική περιοχή της πρωτείνης. Στην εικόνα 8.15 δίνεται η εφαρµογή της 
µεθόδου Kyte-Doolittle για την βακτηριοροδοψίνη και την γλυκοφορίνη. 
 

 
Εικόνα 8.15. Ο δείκτης υδροφοβικότητας για τις πρωτεΐνες βακτηριοροδοψίνη και γλυκοφορίνη. 
 
Είναι ενδιαφέρον ότι πολλές µεµβρανικές πρωτείνες περιέχουν το αµινοξύ προλίνη (που διακόπτει 
την συνέχεια της α-έλικας) στο διαµεµβρανικό τµήµα τους. Στις µεµβρανικές πρωτείνες η προλίνη 
µπορεί να αλλάζει την κλίση της ελικοειδούς περιοχής ή να ρυθµίζει την κάθετη θέση της έλικας σε 
σχέση µε  άλλες γειτονικές ελικοειδείς αλληλεπιδρούσες περιοχές όπως στην περίπτωση του της 
ροδοψίνης (εικ. 8.22). 
 
 
8.3.3. Τριτοταγής δοµή µεµβρανικών πρωτεϊνών. 
 
 
Ο τρόπος που διπλώνουν οι µεµβρανικές πρωτείνες αναµένεται να είναι παρόµοιος µε αυτόν των 
υδατοδιαλυτών πρωτεϊνών στο ότι αρχικά σχηµατίζονται τα στοιχεία δευτεροταγούς δοµής  και κατόπιν 
αυτά συνδυάζονται και σχηµατίζουν την τριοτοταγή δοµή. Το πότε όµως η πρωτείνη εισέρχεται στην 
µεµβράνη δεν είναι καθορισµένο. Στην περίπτωση της γλυκοφορίνης το δίπλωµα της πρωτείνης γίνεται 
σε δύο στάδια. Στο πρώτο στάδιο γίνεται η είσοδος της πολυπεπτιδικής αλυσίδας στην µεµβράνη και ο 
σχηµατισµός των α-ελίκων και στο δεύτερο ο συσχετισµός των τελευταίων για την δηµιουργία της 
τελικής τριτοταγούς δοµής. Αυτός είναι πιθανά και ο κυρίαρχος µηχανισµός για α-ελικοειδής 
µεµβρανικές πρωτείνες. Εναλλακτικά για πρωτείνες µε β-πτυχωτές επιφάνειες πιθανότατα πρώτα 
σχηµατίζεται η β-πτυχωτή επιφάνεια και κατόπιν εισέρχεται στην µεµβράνη. 
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Ο συσχετισµός των διαµεµβρανικών τµηµάτων της πολυπεπτιδικής αλυσίδας µετά την είσοδο τους 
στην µεµβράνη γίνεται µε το παρακάτω µηχανισµό. Οι µη πολικές περιοχές των διαµεµβρανικών 
τµηµάτων προσανατολίζονται µε τέτοιο τρόπο ώστε να καλύπτονται στο εσωτερικό της πρωτείνης 
ή στις επιφάνειες διεπαφής και να µεγιστοποιείται το πακετάρισµα µεταξύ των ελίκων. Έτσι 
προτιµάται ενεργειακά η αντιπαράλληλη διάταξη γειτονικών α-ελίκων. 
 
8.3.3.1 Γενικές παρατηρήσεις στο ρόλο των αλληλεπιδράσεων της κυτταρικής 
µεµβράνης και της επιφάνειας διεπαφής της µε την δοµή των µεµβρανικών 
πρωτεϊνών. 
 
Οι αλληλεπιδράσεις που κάνουν οι µεµβρανικές πρωτείνες µε τα πολικά τµήµατα της λιπιδικής 
επιφάνειας είναι αρκετά ισχυρές  σε σύγκριση µε τις van der Waals αλληλεπιδράσεις µεταξύ 
πρωτείνης και υδρογονανθρακικών αλυσίδων των λιπιδίων. Επειδή η ενέργεια των πρώτων 
αλληλεπιδράσεων είναι αντιστρόφως ανάλογη της απόστασης (1/r3), µικρές αλλαγές στο εύρος της 
διλιπιδικής στοιβάδας έχει ως αποτέλεσµα την σταθεροποίηση ή αποσταθεροποίηση της 
πρωτεϊνικής στερεοδοµής. Αντίστοιχα, οι υδρόφοβες αλληλεπιδράσεις µεταξύ της διαµεµβρανικής 
περιοχής της πρωτείνης και των λιπιδίων εκτείνονται σε µία µεγαλύτερη επιφάνεια ώστε οι τυχόν 
τοπικές τροποποιήσεις να µην είναι σηµαντικές. Κατ’ αυτό τον τρόπο τα αµινοξέα στο εσωτερικό 
της µεµβράνης σταθεροποιούν την γενική τοποθέτηση της πρωτείνης στη µεµβράνη, αλλά οι 
αλληλεπιδράσεις της επιφάνειας ρυθµίζουν τις λεπτοµέρειες της σταθεροποίησης της πρωτεϊνικής 
στερεοδιάταξης. 
 
 
8.3.3.2 Ο ρόλος του πακεταρίσµατος των λιπιδίων στην στεροδοµή και λειτουργία 
των µεµβρανικών πρωτεϊνών  
 
Με βάση τον ρυθµιστικό ρόλο των επιφανειακών επαφών λιπιδίων και πρωτείνης έχει µελετηθεί το 
πως η διάταξη των λιπιδίων επηρεάζει την λειτουργία της πρωτείνης. Είναι πιθανό οι κινήσεις των 
µεµβρανικών πρωτεϊνών να είναι ευαίσθητες στην ρευστότητα των λιπιδικών αλυσίδων. 
Αυξάνοντας την πυκνότητα των λιπιδίων ελαττώνεται και η ταχύτητα κίνησης στο παράλληλο µε τα 
λιπίδια επίπεδο. 
 
 
8.3.4. Η Τεταρτοταγής δοµή των µεµβρανικών πρωτεϊνών 
 
Οι ίδιες αρχές που αναπτύχθηκαν για την αλληλεπίδραση των στοιχείων δευτεροταγούς δοµής 
στην ανάπτυξη της τριτοταγούς δοµής ισχύουν και στην αλληλεπίδραση µεταξύ πολυπεπτιδικών 
αλυσίδων ή πρωτεϊνικών µονάδων στην δηµιουργία της τεταρτοταγούς δοµής. Από την διερεύνηση 
µεµβρανικών συστηµάτων όπως είναι η γλυκοφορίνη και η βακτηριοροδοψίνη είναι φανερή η 
σηµασία της αλληλεπίδρασης µεταξύ των στοιχείων δευτεροταγούς δοµής στο διαµοριακό 
πακετάρισµα παρ’ότι και χηµικές διασυνδέσεις παρατηρούνται σε πολλά συστήµατα. 
 
 
8.3.4.1 Η δοµή πρωτεϊνών που προσδένονται στην µεµβράνη και των 
περιφερειακών πρωτεϊνών. 
 
Είναι γνωστό ότι πολλές περιφερειακές πρωτείνες προσδένονται στην επιφάνεια της µεµβράνης µε 
µεταβιοσυνθετικές αλλαγές όπως µιρυστυλίωση ή φαρνεσιλίωση ή GPI συνδέσεις (Εικ. 8.9 ). Η 
ενέργεια αυτών των συνδέσεων (περίπου 0.2Kcal/mol) δεν είναι ικανή για να κρατήσει την 
πρωτείνη προσκολληµένη στην µεµβράνη. Οι πρωτείνες που προσκολλώνται στην µεµβράνη 
πρέπει να έχουν και άλλες περιοχές αλληλεπίδρασης µε την µεµβράνη µε δοµικές ενότητες που 
στοχεύουν σε πολικές κεφαλές λιπιδίων ή βασικά αµινοξικά κατάλοιπα που αλληλεπιδρούν µε 
αρνητικές πολικές κεφαλές λιπιδίων. Επειδή οι περισσότερες µεµβράνες έχουν ένα µεγάλο αριθµό 
φωσφολιπιδίων οι ηλεκτροστατικές αλληλεπιδράσεις συµβάλουν ενεργειακά κατά το µεγαλύτερο 
ποσοστό στην πρόσδεση. 
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Εκτός όµως από τις ηλεκτροστατικές αλληλεπιδράσεις πολλές πρωτείνες προσδένονται στην 
µεµβράνη δια µέσου υδρόφοβων αλληλεπιδράσεων µε την δηµιουργία αµφιπαθικών δοµών, όπως 
α-ελίκων. Ένα τέτοιο παράδειγµα είναι η µελιτίνη (η πρωτείνη του κεντριού της µέλισσας) που 
σχηµατίζει ένα αµφιπαθικό τετραµερές του οποίου οι υδρόφοβες περιοχές µπορούν να διαπερνούν 
την µεµβρανική επιφάνεια. Η διαπερατότητα της µεµβράνης από αµφιπαθικές έλικες είναι 
συνάρτηση της φύσης της µεµβρανικής επιφάνειας και της έκθετης υδρόφοβης επιφάνειας της 
πρωτεϊνικής δοµής, όπως και τυχόν ανωµαλιών της µεµβρανικής επιφάνειας. 
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8.4. Οικογένειες Μεµβρανικών Πρωτεϊνών. 

 
 
Πολλές διαµεµβρανικές πρωτείνες είναι και δοµικά και λειτουργικά συγγενείς. 
Ο υποδοχέας του επιδερµικού αυξητικού παράγοντα και ο υποδοχέας της ινσουλίνης έχουν µία 
εξωκυττάρια δοµική ενότητα πλούσια σε δισουλφιδικούς δεσµούς και µία ενδοκυττάρια δοµική 
ενότητα που είναι µία κινάση της τυροσίνης (Εικ. 8.16.β). Οι δύο ενότητες συνδέονται µε µία 
διαµεµβρανική έλικα. 

 

 
 
Α 
 
 
 
 
Β 

Εικόνα 8.16. Σχηµατική αναπαράσταση (Α) των υποδοχέων που δεσµεύουν πρωτεινες G και (Β) του 
υποδοχέα της ινσουλίνης. 
 
Μία άλλη σηµαντική οικογένεια διαµεµβρανικών πρωτείνών είναι η οικογένεια των υποδοχέων που 
δεσµεύουν πρωτεινες G (πρωτεινών που δεσµεύουν το νουκλεοτίδιο γουανίνη) (εικ.8.16.α). Οι 
υποδοχείς αυτοί συµµετέχουν στην µεταβίβαση ποικίλων σηµάτων στο κύτταρο (από φως στην 
ροδοψίνη, νευροδιαβιβαστές στους µουσκαρινικούς και αδρενεργικούς σε γενετικές φεροµόνες 
στην οξυτοσίνη). Παρά την µεγάλη λειτουργική ποικιλοµορφία όλοι οι υποδοχείς δεσµεύουν 
πρωτείνη G για την µετααφορά του σήµατος από την µεµβράνη. Το κοινό δοµικό τους 
χαρακτηριστικό είναι οι επτά διαµεµβρανικές α-έλικες σε καθωρισµένη τοπολογία µε µικρά 
εξωµεµβρανικά τµήµατα. 
 
 
8.4.1. Μεµβρανικοί υποδοχείς 
 

8.4.1.1. Γενικά στοιχεία. 

Οι µεµβρανικοί υποδοχείς είναι απαραίτητοι για την διαµεταγωγή  εξωτερικών ερεθισµάτων και 
µηνυµάτων. Στις δράσεις τους συµπεριλαµβάνεται ο έλεγχος της διαπερατότητας της κυτταρικής 
µεµβράνης, µεταφορικές πρωτείνες, η απορρόφηση σιδήρου, κυτταρική αλληλεπίδραση κλπ. Οι 
περισσότεροι µεµβρανικοί υποδοχείς διασχίζουν την µεµβράνη περισσότερες από µία φορές και 
συχνά έχουν πολλές δοµικές ενότητες  (domains). 
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Πίνακας 8.3. 
Ταξινόµηση των υποδοχέων της κυτταρικής επιφάνειας. 
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Εικόνα 8.17. Προτεινόµενη διάταξη στο χώρο διάφορων υποδοχέων στην πλασµατική µεµβράνη. 
 
 

 
Εικόνα 8.18. Περίληψη των διεργασιών στην πλασµατική µεµβράνη και στο εσωτερικό του κυττάρου 
διαφόρων κατηγοριών υποδοχέων στην εξωκυτταρική διέγερση. 
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8.4.1.2. Υποδοχείς που σχετίζονται µε πρωτείνες που δεσµεύουν GTP.  

Αυτοί ενεργοποιούν τον GTP-GDP κύκλο των πρωτεϊνών G κατόπιν ερεθίσµατος (χηµικού ή 
φυσικού) στην εξωκυτταρική πλευρά της µεµβράνης. 
 

 
Εικόνα 8.18. Ο GTP-GDP κύκλος των G-πρωτεϊνών. Η α-υποµονάδα της G-πρωτεΐνης συνδέεται µε την 
µεµβράνη διαµέσου ενός µυριστικού οξέος. 
 
 

 
Εικόνα 8.19. Ο µηχανισµός ενεργοποίησης των υποδοχέων που αλληλεπιδρούν µε πρωτείνες G. α) 
∆ιέγερση της κυκλάσης της αδενίνης (Ε) από τον υποδοχέα ( R ) µε την συµετοχή της πρωτείνης G. β) 
∆ιέγερση της φωσφολιπάσης C από τον α-αδρενεργικό υποδοχέα για την παραγωγή IP3 και διαγλυκερόλης 
(DAG). γ) ∆ιέγερση του µουσκαρινικού υποδοχέως σε καρδιακά κύτταρα από την ακετυλοχολίνη οδηγεί 
διαµέσου της πρωτείνης G στο άνοιγµα του ιοντικού καναλιού ιόντων καλίου. 
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Εικόνα 8.20. Μοντέλο του µεµβρανικού τµήµατος υποδοχέων που αλληλεπιδρούν µε πρωτείνες G. 
 
 

 
Εικόνα 8.21. ∆οµικά µοντέλα τριών υποδοχέων που αλληλεπιδρούν µε πρωτείνες G. 
Παρότι η τριτοταγής δοµή είναι παρόµοια η οµοιότητα στην πρωτοταγή είναι πολύ µικρή. 
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Πίνακας 8.4. 

Παραδείγµατα διαµεταγωγής σήµατος από υποδοχείς που αλληλεπιδρούν µε πρωτείνες G. 
 

 

Υποδοχέας         Ερέθισµα            Τελεστής     Τύπος G-Πρωτεΐνης  Παράδειγµα Απόκρισης 
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8.4.1.3.  Ροδοψίνη. 

Η µετατροπή της ενέργειας του φωτός σε ηλεκτροχηµικό παλµό γίνεται στα ραβδία και τα κωνία 
των οπτικών οργάνων. Οι µεµβράνες των δίσκων των ραβδίων που βρίσκονται στο οπτικό όργανο 
περιέχουν ροδοψίνη (εικ. 8.22), µεταγωγάση (transducin Τ) και φωσφοδιεστεράση (PDE) που 
υδρολύει το κυκλικό GMP. Η σύλληψη του φωτονίου από το 11 cis ρετινοϊκό οξύ που περιέχεται 
στην ροδοψίνη το µετατρέπει σε trans µε αποτέλεσµα στερεοδοµικές αλλαγές στην ροδοψίνη και 
ενεργοποίηση της αλληλεπίδρασης της µε την πρωτείνη G (εικ.8.23). 

 
 
Εικόνα 8.22. Η δοµή της ροδοψίνης 

 
Εικόνα 8.23. Η διεργασία µετατροπής του φωτονικού σήµατος σε νευρικό παλµό. 
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8.4.1.4. Υποδοχείς ανοσοποιητικού συστήµατος. 

Οι υποδοχείς αυτοί έχουν δοµικές ενότητες που έχουν την δοµική µορφή των ανοσοσφαιρινών και 
συνδέονται µε την διακυτταρική αναγνώριση. Μερικά παραδείγµατα τέτοιων υποδοχέων δίνονται 
παρακάτω. 
 

 
Εικόνα 8.24. Σχηµατική αναπαράσταση υποδοχέων ανοσοποιητικού συστήµατος. 
 
8.4.2. Συνδετικές πρωτείνες. 

Οι υποδοχείς της πλασµατικής µεµβράνης που περιέχουν τµήµατα που προσκολλούνται στο 
εξωκυτταρικό πλέγµα λέγονται συνδετάσες (integrins). 

 

Εικόνα 8.25.  Σχηµατική αναπαράσταση της συνδετάσης. 
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8.4.3. Ιοντικά κανάλια. Αννεξίνη, ΑΤΡάση 

 
Οι κυτταρικές µεµβράνες συνδέονται άµεσα µε την επιλεκτική µετακίνηση ιόντων µεταξύ κυττάρου 
και εξωτερικού περιβάλλοντος. Τα κύτταρα επικοινωνούν µε χασµατικές συνδέσεις και ιοντικά 
κανάλια (βλ. Κεφ. 9). Αυτά είναι κανάλια που βρίσκονται ενσωµατωµένα σε περιοχές της 
κυτταρικής µεµβράνης και επιτρέπουν της ρυθµιζόµενη σύνδεση µεταξύ του κυτοπλάσµατος 
διαδοχικών κυττάρων. Τα κανάλια είναι 1.6-2.0 nm σε διάµετρο και επιτρέπουν ιόντα και 
µεταβολίτες µοριακού βάρους έως και 1 kD να περνούν και στις δύο κατευθύνσεις.  Μία 
χαρακτηριστική περίπτωση ρυθµιστικού υποδοχέα ιόντων νατρίου που έχει µελετηθεί εκτενώς είναι 
ο νικοτινικός υποδοχέας της ακετυλοχολίνης . 
 

 
Εικόνα 8.26. Μοντέλο του νικοτινικού ακετυλοχολινικού υποδοχέα. α) αποτελείται από δύο α και απο µία 
β,γ,δ υποµονόδας που συµµετέχουν στην δηµιουργία ένος ιοντικού καναλιού. β) Η προτεινόµενη θέση του 
στην κυτταρική µεµβράνη. 
 

Ο υποδοχέας ακετυλοχολίνης του εγκεφάλου ενέχεται στην εµφάνιση πολλών κλινικών 
συµπτωµάτων της ασθένειας Alzheimer. Επίσης, η αντίδραση της νικοτίνης µε τον υποδοχέα 
αυτόν ευθύνεται για την εξάρτηση στο κάπνισµα. Με την κατανόηση σε βάθος της στερεοδοµής 
των σηµείων πρόσδεσης των υποκαταστατών του υποδοχέα (νικοτίνης,  ακετυλοχολίνης και α-
bungarotoxin), µπορούν µελλοντικά να σχεδιαστούν εκλεκτικοί αγωνιστές και ανταγωνιστές των 
υποκαταστατών αυτών για την θεραπευτική αντιµετώπιση της Alzheimer και για τη απαλλαγή από 
την έξη στο κάπνισµα. 
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8.4.4. Η τοξίνης της χολέρας.  Μηχανισµός δράσης 

 
Πολλές τοξίνες παρεµβαίνουν στο ρόλο των G-πρωτεϊνών στην µεταβίβαση σήµατος. Αυτό 
οφείλεται στο ότι πολλές φυτικές και βακτηριακές τοξίνες έχουν παρεµφερή δοµή που αποτελείται 
από δύο υποµονάδες που συνδέονται µε δισουλφιδικούς δεσµούς. Ο µοριακός µηχανισµός της 
δράσης της τοξίνης της χολέρας στην διέγερση της δράσης της κυκλάσης της αδενίνης στην 
εντερική κυταροπλασµατική µεµβράνη δίνεται στην εικ. 8.27. Η αυξηµένη παραγωγή cΑMP  που 
επάγεται από την δέσµευση της τοξίνης στα γάγγλια των πλασµατικών µεµβρανών των εντερικών 
κυττάρων προκαλεί την ανεξέλεγκτη έκλυση αλάτων και νερού στο έντερο. 
 

1. Προσέγγιση της τοξίνης και 
δέσµευση της Β-υποµονάδας σε 
γάγγλια της πλασµατικής 
µεµβράνης. Η τοξίνη διασπάται και 
η Α-υποµονάδα εισέρχεται στη 
µεµβράνη. Rs ο υποδοχέας και 
AC η κυκλάση του αδενυλικού. 

 
 
 
2. Η Α υποµονάδα της τοξίνης 

ενεργοποιείται και δηµιουργεί Α1 
και Α2 τµήµατα. 

 
 
 
 
 
 
3. Το Α1 τµήµα της τοξίνης καταλύει 

την ADP-ριβοσυλίωση µε το NAD 
της αs υποµονάδας της G-
πρωτεΐνης. Υπόστρωµα 
δεσµεύεται στον υποδοχέα. 

 
 
 
 
4. Αναντιστρεπτή διάσπαση των 

υποµονάδων της G- πρωτεΐνης µε 
την α-υποµονάδα ADP-
ριβοσυλιωµένη. Αυτό προκαλεί 
την συνεχή διέγερση της κυκλάσης 
του αδενυλικού.  

 
Εικόνα 8.27. Ο µηχανισµός δράσης της τοξίνης της χολέρας.
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8.5. Ο γλυκοκάλυκας. 

 
Η περιοχή εξωτερικά της λιπιδικής στοιβάδας που κυρίως αποτελείται από υδατάνθρακες λέγεται 
γλυκοκάλυκας ή κυτταρικό περίβληµα. Το περίβληµα αυτό µπορεί να έχει πάχος µέχρι και 50 nm. 
Ο γλυκοκάλυκας αποτελείται από τα εξωκυτταρικά τµήµατα των γλυκοσυλιωµένων µεµβρανικών 
πρωτεϊνών. 
 
 

 
Εικόνα 8.28. Σχηµατική αναπαράσταση του γλυκοκάλυκα και των προτεωγλυκοσιδίων.
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8.6. Ο Κυτταροσκελετός. 

 
Ο κυτταροσκελετός σταθεροποιεί την πλασµατική µεµβράνη και διατηρεί το σχήµα του κυττάρου. 
Συχνά περιέχει ινίδια ακτίνης και ένας µεγάλος αριθµός πρωτεΙνών αλληλεπιδρά µε αυτά. 
 
 

 

 
 
Εικόνα 8.29. Η αλληλεπίδραση µεταξύ των πρωτεϊνών του κυτταροσκελετού και ενσωµατωµένων 
µεµβρανικών πρωτεϊνών της µεµβράνης ερυθροκυττάρων. 
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Παράρτηµα 1. 

∆οµές µεµβρανικών πρωτεϊνών. 

ΠΡΩΤΕΪΝΗ PDB  
κωδ. 

 Αναφορά 
(Σύνδεση µε PubMed) 

MONOTOPIC MEMBRANE PROTEINS     

Prostaglandin H2 synthase-1.  Sheep.    3.5 Å 1PRH Picot et al. (1994) 

 Cyclooxygenase-2. Mus Musculus.     3.0 Å. 1CX2 Kurumbail et al. (1996) 

Squalene-hopene cyclase. Alicyclobacillus   
   acidocaldarius.  2.0 Å. 

2SQC  
3SQC Wendt et al. (1999) 

TRANSMEMBRANE PROTEINS     

Bacteriorhodopsin (Halobacterium salinarium)      

   2D xtals.  EM.  3.5 Å. 2BRD Grigrorieff et al. (1996) 

   2D xtals.  EM.  3.0 Å. 1AT9 Kimura et al. (1997) 

   3D xtals.  X-ray.  2.5 Å. 1AP9 Pebay-Peyroula et al. 
(1997) 

   3D xtals.  X-ray.  1.9 Å. 1QHJ Belrhali et al. (1999) 

   3D xtals.  X-ray.  2.3 Å. 1BRX Luecke et al. (1998) 

   3D xtals.  X-ray.  1.55 Å. 1C3W Luecke et al. (1999) 

   3D xtals.  X-ray.  D96N mutant (BR) 1.80 Å.  
   3D xtals.  X-ray.  D96N mutant (M)   2.00 Å. 

1C8R  
1C8S Luecke et al. (1999) 

   3D xtals.  X-ray.  2.9 Å. 1BRR Essen et al. (1998) 

Photosynthetic Reaction Centers     

   Rhodopseudomonas virdis.  2.3 Å. 1PRC Deisenhofer et al. (1985) 

   Rhodobacter sphaeroides.  3.0 Å. 1PSS Yeates et al. (1987) 

   Rhodobacter sphaeroides.  3.1 Å. 2RCR Chang et al. (1991) 

Light Harvesting Complexes     

   Rhodopseudomonas acidophila.  2.5 Å 1KZU McDermott et al. (1995) 
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/PubMed/
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1PRH
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=8121489&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1CX2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=8967954&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=15844926894041&pdbId=2SQC
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=10363931744855&pdbId=3SQC
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9931258&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=2BRD
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=8676377&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1AT9
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9296502&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1AP9
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9287223&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9287223&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=2751933375750&pdbId=1QHJ
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=10467143&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1BRX
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9632391&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=12940937691476&pdbId=1C3W
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=10452895&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=23900940553587&pdbId=1C8R
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=24056940553760&page=0&pdbId=1C8S
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=10514362&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1BRR
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?form=4&db=m&term=oesterhelt+d&dispmax=20&relentrezdate=No+Limit
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1PRC
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1PSS
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=3306679&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=2RCR
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=2036404&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1KZU
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   Rhodospirillum molischianum.  2.4 Å. 1LGH Koepke et al. (1996) 

Photosystems     

   Photosystem I.  Synechococcus elongatus    4.0 Å. 2PPS Schubert et al. (1997) 

β-Barrel Membrane Proteins - Multimeric (Porins)     

   Porin. Rhodobacter capsulatus.  1.8 Å 2POR Weiss & Schulz (1992) 

   Porin. Rhodopeudomonas blastica  1.96 Å 1PRN Kreutsch et al. (1994) 

   OmpF. E. coli.  2.4 Å. 2OMF Cowan et al. (1992) 

   PhoE. E. coli.  3.0 Å. 1PHO Cowan et al. (1992) 

   Maltoporin. Salmonella typhimurium.     2.4 Å. 2MPR Meyer et al. (1997) 

β-Barrel Membrane Proteins - Monomeric/Dimeric     

   OmpA. E. coli.  2.5 Å. 1BXW Pautsch & Schulz (1998) 

   OmpX.  E. coli. 1.9 Å. 1QJ8 Vogt & Schulz (1999) 

    OMPLA (outer membrane phospholipase A)    
    E. coli. 2.1 Å. monomer (1QD5) and dimer (1QD6) 

1QD5  
1QD6 Snijder et al. (1999) 

   FhuA. E. coli.  2.5 Å. 2FCP Ferguson et al. (1998) 

   FhuA + ferrichrome-iron.  E. coli.  2.7 Å. 1FCP Ferguson et al. (1998) 

   FepA. E. coli.  2.4 Å. 1FEP Buchanan et al. (1999) 

Non-constitutive.  Toxins, etc.     

�   Alpha-hemolysin. Staphylococcus aureus.     1.9 Å. 7AHL Song et al. (1996) 

     LukF. Staphylococcus aureus. 1.9 Å. 
1LKF  
2LKF  
3LKF 

Olson et al. (1999) 

Ion Channels     

KcsA Potassium, H+ gated. Streptomyces lividans. 3.2Å. 1BL8 Doyle et al. (1998) 

MscL Mechanosensitive. Mycobacterium tuberculosis.  
3.5 Å. 1MSL Chang et al. (1998) 

RESPIRATORY PROTEINS     

 Fumerate Reductase Complex. Escherichia coli.  3.3Å. 1FUM Iverson et al. (1999) 
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http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1LGH
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=8736556&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=2PPS
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9368655&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=2POR
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=1328651&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=9038&page=0&pdbId=1PRN
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=8142898&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=13339944768822&page=0&pdbId=2OMF
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=1380671&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1PHO
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=1380671&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=2MPR
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9102468&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1BXW
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9808047&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=11848950924235&page=0&pdbId=1QJ8
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=10545325&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=740951603305&page=0&pdbId=1QD5
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=740951603305&page=0&pdbId=1QD6
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=10537112&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=2FCP
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9856937&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1FCP
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9856937&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1FEP
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9886293&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=7AHL
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=8943190&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=2171933374273&page=0&pdbId=1LKF
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=2171933374273&page=0&pdbId=2LKF
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=2171933374273&page=0&pdbId=3LKF
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=10048924&form=6&db=m&Dopt=b
http://phy025.lubb.ttuhsc.edu/Neely/ionchann.htm
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1BL8
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9525859&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=4725&pdbId=1MSL
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=9856938&form=6&db=m&Dopt=b
http://www.rcsb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pid=8811935624153&pdbId=1FUM
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/htbin-post/Entrez/query?uid=10373108&form=6&db=m&Dopt=b
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 Fumerate Reductase Complex. Wolinella succinogenes 
     2.2 Å.  

1QLA  
1QLB Lancaster et al. (1999) 

  ATP synthase (F1 c10).  S. cerevisiae.  3.9 Å.  X-ray 
structure is a Cα model derived from composite of  
1BMF, 1A91, & 1AQT 

1QO1 Stock et al. (1999) 

Cytochrome C Oxidases     

   Bovine Heart.  2.8 Å. 1OCC Tsukihara et al. (1996) 

   Paracoccus denitrificans.  2.8 Å. 1AR1 Iwata et al. (1995) 

Cytochrome bc1 Complexes     

   Bovine Heart Mitochondria (5 subunits).   2.9 Å. 1QCR Xia et al. (1997) 

   Chicken Heart Mitochondria.  3.16 Å. 1BCC Zhang et al. (1998) 

   Bovine Heart Mitochondria (11 subunits).  2.8 - 3.0 Å. 1BGY Iwata et al. (1998) 
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