
 

 

2  Biologisch wichtige 
Makromoleküle und ihre 
Bausteine II: 
Aminosäuren, Peptide, 
Proteine 

A Theoretische Grundlagen 

2.1  Einleitung 
Der Name Protein leitet sich vom griechischen „proteios“ ab, was soviel wie 
„an erster Stelle“ bedeutet. Bereits 1836 erkannte Jöns Jakob BERZELIUS 
(1779–1848, schwedischer Chemiker), der den Namen einführte, die besondere 
Bedeutung dieser Stoffklasse für das Leben. Die Proteine tragen ihren Namen 
zu Recht, und es ist bemerkenswert, mit welcher klugen Voraussicht BERZELI-
US diesen Namen gewählt hat.  
Proteine spielen in jeder Zelle eine zentrale und herausragende Rolle. Eine ein-
zige Zelle enthält Tausende verschiedener Proteine, wobei deren biologische 
Funktionen außerordentlich vielfältig sind. In gewissem Sinn sind Proteine die 
molekularen Instrumente, durch die genetische Information ausgedrückt wird. 
Alle Proteine sind aus demselben, ubiquitären Satz von 20 Aminosäuren (den 
sog. proteinogenen Aminosäuren) aufgebaut. Proteine sind Ketten von Amino-
säuren, wobei jede an ihren Nachbarn durch spezifische kovalente Bindungen 
gekoppelt ist. Zellen können aus den 20 Standard-Aminosäuren durch variable 
Kombination dieser Untereinheiten Proteine mit den unterschiedlichsten Ei-
genschaften und Funktionen aufbauen, wie Enzyme, Hormone, Transportpro-
teine, Nährstoff- und Speicherproteine, kontraktile oder motile Proteine, Struk-
turproteine, Abwehrproteine, regulatorische Proteine und eine Vielzahl anderer 
Proteine, deren Funktionen nicht einfach zu klassifizieren sind. 
Nach der Gestalt der Proteine, die als Konformation bezeichnet wird, kann 
man fibrilläre (Faser-) und globuläre (Sphäro-) Proteine unterscheiden. Fibrillä-
re Proteine sind unlöslich in Wasser, von langgestreckter Gestalt und finden 
meist als Gerüstsubstanzen bei Tieren Verwendung, weshalb sie auch den Na-
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men Skleroproteine führen. Die globulären Sphäroproteine sind aufgeknäult 
und haben eine mehr oder weniger kugelige Gestalt. Enzyme und Membran-
proteine sind typischerweise globuläre Proteine. Als dritte Gruppe kann man 
die Proteinkomplexe (Proteide) abgrenzen, die außer einem Proteinanteil auch 
nicht-proteinartige prosthetische Gruppen enthalten. So liegen z. B. viele 
pflanzliche Pigmente als Chromoproteine vor. Entsprechendes gilt für die Ver-
bindungen von Proteinen mit Lipiden (Lipoproteine), mit Zuckern (Glykopro-
teine), mit Phosphorsäure (Phosphoproteine) und mit Metallen (Metalloprotei-
ne). Die Art der Bindung zwischen dem Proteinanteil und der prosthetischen 
Gruppe kann sehr unterschiedlich sein. 

2.2  Aminosäuren ì die Bauelemente der 
Proteine 

Bausteine (Monomere) der Proteine sind die Aminosäuren, die sich formal von 
Mono- oder Dicarbonsäuren ableiten lassen. Neben der Carboxy-Grup-
pe -COOH, die leicht ein Proton (H+) durch Dissoziation abgibt und somit als 
Säure wirkt, enthalten Aminosäuren mindestens eine weitere funktionelle 
Gruppe, die namengebende Aminogruppe (-NH2). Die einfachste biologisch 
relevante Aminosäure lässt sich von der Essigsäure ableiten. Die Einführung 
einer Aminogruppe am C-2 (bei Monocarbonsäuren bezeichnet man das der 
Carboxy-Gruppe unmittelbar benachbarte C-Atom auch als -C) führt zur -
Amino-Essigsäure, für die auch der Trivialname Glycin üblich ist (Abbildung 
2.1). 
Bei den in Proteinen vorkommenden Aminosäuren befindet sich die Ami-
nogruppe an dem der Carboxy-Gruppe benachbarten C-Atom ( -Stellung). 
Der Rest R ist im Fall des Glycins ein H-Atom, bei allen anderen Aminosäuren 
dagegen eine unverzweigte oder verzweigte Kohlenstoffkette, die die Individua-
lität der einzelnen Aminosäure ausmacht. Beginnend mit der -Amino-
Propionsäure (Alanin) trägt das -Atom vier verschiedene Reste (Carboxy-
Gruppe, Aminogruppe, H-Atom und Rest R) und ist daher asymmetrisch sub-
stituiert; folglich müssen händige (chirale) Moleküle als D- und L-Formen auf-
treten. Konventionsgemäß steht bei den L-Aminosäuren die Aminogruppe in 
der Projektionsformel (Carboxy-Gruppe oben, Rest R unten) links, bei den D-
Formen rechts. In den Proteinen kommen nur L-Aminosäuren vor. 

 
 
 
 
 
Abbildung 2.1 Ableitung von Glycin und Allgemeinformel von Aminosäuren 
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In wässriger Lösung kann die saure Carboxy-Gruppe Protonen abgeben, wäh-
rend die basische Aminogruppe Protonen aufnehmen kann. So entsteht die 
typische Zwitterionen-Struktur. Wenn beide funktionellen Gruppen einer Ami-
nosäure je eine elektrische Ladung tragen, reagiert das betreffende Molekül 
nach außen elektrisch neutral − man bezeichnet den pH-Wert, bei dem dieser 
Zustand vorliegt, als isoelektrischen Punkt (IEP oder pI). Verändert sich der 
pH-Wert (pH = potentia hydrogenii = Konzentration der Wasserstoffionen 
einer Lösung = −log[H+]) in Richtung höherer oder niedrigerer Wasserstoffio-
nen-Konzentrationen (Zugabe von Säuren bzw. Basen), verschiebt sich ent-
sprechend auch der Zwitterionen-Anteil in Richtung positiv bzw. negativ gela-
dener Teilchen (Abbildung 2.2). 
In der Natur bestehen die Proteine regulär aus 20 verschiedenen L-Amino-
säuren, die sich durch ihre Seitenkette in Größe, Gestalt, Reaktivität sowie der 
Fähigkeit, intermolekulare Bindungen eingehen zu können, unterscheiden. Sie 
lassen sich in vier bzw. fünf Gruppen einteilen (Abbildung 2.3): 
(1) Aminosäuren mit unpolarer (hydrophober) Seitenkette (Rest R unpolar). 
Die Seitenkette besteht bei den Aminosäuren Alanin, Valin, Leucin, Isoleucin, 
Phenylalanin und Prolin aus einer unsubstituierten Kohlenwasserstoffkette oder 
einem Ring. Wegen seiner besonderen Eigenschaften zählt man auch noch das 
Methionin dazu, welches sich durch eine Thioether-Gruppe (-S-CH3) auszeich-
net. Die Aminosäuren dieser Gruppe bilden den hydrophoben Kern der Pro-
teinmoleküle. Man findet sie auch bei Transmembranproteinen in den Ab-
schnitten, die mit den Membranlipiden in Wechselwirkung treten. 
Grundsätzlich würde auch Glycin hierher gehören. Da es jedoch im Unter-
schied zu den übrigen Angehörigen dieser Gruppe nicht an hydrophoben 
Wechselwirkungen teilnimmt, bildet es eine eigene Gruppe (Abbildung 2.3, 
Gruppe 5). 
(2) Aminosäuren mit polaren Gruppen in der Seitenkette. Dies sind Aminosäu-
ren, die Wasserstoffbrückenbindungen eingehen können und deshalb für die 
Ausbildung der Tertiärstruktur von Bedeutung sind. Hierzu gehören die Hy-
droxygruppen von Serin und Threonin, die Iminogruppe des Tryptophans und 
die Amidgruppen von Asparagin und Glutamin. Bei physiologischen pH-
Werten sind die polar wirkenden Gruppen dieser Aminosäuren ungeladen. 

 
 
 
 
Abbildung 2.2 Zwitterionenstruktur von Aminosäuren 
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(3) Saure Aminosäuren. Die beiden Aminosäuren Asparaginsäure und Gluta-
minsäure sind Monoamino-Dicarbonsäuren. In Abhängigkeit vom pH-Wert in 
der Zelle tragen die zusätzlichen Carboxylgruppen nach Dissoziation eines 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Abbildung 2.3 Die proteinogenen Standardaminosäuren. In Klammern sind die 
Abkürzungen im Drei- bzw. Einbuchstabencode angegeben  
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Protons eine negative Ladung. Sie können in deprotonierter Form Ionenbin-
dungen eingehen. Die ionisierten Formen heißen Aspartat und Glutamat. 
(4) Basische Aminosäuren. Sie tragen eine weitere basische Gruppe in der Sei-
tenkette und können in protonierter Form wie die sauren Aminosäuren zu 
Ionenbeziehungen beitragen. Arginin und Lysin tragen bei neutralem pH-Wert 
positive Ladungen und reagieren basisch. Die Seitenkette von Histidin ist eben-
falls positiv geladen, was sich im Neutralbereich jedoch kaum bemerkbar 
macht. 
Pflanzliche Organismen sind die Lieferanten der für den Menschen und viele 
Tiere essenziellen Aminosäuren Valin, Leucin, Isoleucin, Phenylalanin, Trypto-
phan, Methionin, Threonin, Lysin. Sie können von diesen Organismen nicht 
selbst synthetisiert werden. 

2.3  Primärstruktur der Proteine 
Die Makromoleküle der Proteine sind aus Aminosäuremolekülen aufgebaut, die 
miteinander verknüpft sind. Einzelne Aminosäuren lassen sich durch eine 
Kondensationsreaktion untereinander verbinden. Formal erfolgt die Verknüp-
fung durch Reaktion einer Carboxylgruppe der einen und der Aminogruppe der 
nächsten Aminosäure, dabei wird Wasser eliminiert. Die entstehende Säure-
amidbindung wird auch als Peptidbindung bezeichnet, und die so verknüpften 
Monomere bilden ein Peptid (Dipeptid, Abbildung 2.4). 
Das Gleichgewicht dieser Reaktion liegt jedoch auf der Seite der Aminosäuren. 
Deshalb ist die Verknüpfung der Aminosäuren zu Peptiden und Proteinen nur 
unter Energieaufwand und Mitwirkung von Enzymen möglich. Mithilfe der 
Peptidbindungen sind die Aminosäuren zu Ketten verbunden, an denen als 
Seitenketten die Reste R der Aminosäuren stehen. Entsprechend der Zahl der 
Aminosäureglieder spricht man von Dipeptiden (2), Tripeptiden (3) usw., bis zu 
etwa 10 von Oligopeptiden und bei vielen von Polypeptiden. Diese leiten zu 
den Proteinen über, doch ist die Grenze nicht scharf zu ziehen. Die Molekül-
massen der Proteine liegen zwischen 10.000 und einigen Millionen Dalton 
(1 Dalton = 1/12 der Masse des Kohlenstoffisotops 12C; benannt nach John 
DALTON, 1766–1844, englischer Naturforscher). Die Reihenfolge verschiede-
ner Aminosäuren bezeichnet man als Aminosäuresequenz oder Primärstruktur 
eines Peptids (Proteins). Grundsätzlich beträgt die Anzahl unterschiedlicher 
Primärstrukturen einer Kette mit 20 verschiedenen Aminosäuren, die n Mono-
mere lang ist, 20n. Für ein Protein aus 1000 Aminosäuren ergibt sich somit die 

 
 
 
 
Abbildung 2.4 Kondensation von Aminosäuren 
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(4) Ionische Bindungen. Eine für die Proteinstruktur bedeutsame Ionenbindung 
ist die zwischen der NH3+- und der COO–-Gruppe. Eine weitere Ionenbindung 
ist die Brückenbildung zwischen zwei negativ geladenen Carboxylgruppen 
durch zweiwertige Kationen, etwa Calcium- oder Magnesiumionen. 
(5) Hydrophobe Wechselwirkungen. Sie entstehen, wenn apolare Gruppen der 
Aminosäureseitenketten miteinander in Kontakt treten und sich auf diese Weise 
der wässrigen Phase gewissermaßen entziehen. Als hydrophoben Effekt be-
zeichnet man Phänomene, die den Kontakt unpolarer Substanzen mit Wasser 
minimieren. 
Polypeptidketten, die aus mehr als 200 Resten bestehen, falten sich gewöhnlich 
in zwei oder mehr globuläre Gruppen, auch Domänen genannt, die diesen Pro-
teinen eine zwei- oder mehrlappige Struktur verleihen. Die meisten Domänen 
umfassen 100 bis 200 Aminosäurereste. Oft haben Domänen eine spezifische 
Funktion, z. B. die Bindung kleiner Moleküle. 
Zahlreiche funktionelle Proteine bestehen aus Aggregaten mehrerer Polypeptid-
ketten. Dabei kann es sich um gleichartige, aber auch um verschiedene Ketten 
(Untereinheiten) handeln. Diese Organisationsform wird als Quartärstruktur 
bezeichnet. 
Obwohl die Konformation, d. h. die Sekundär- und Tertiärstruktur der Prote-
ine, bereits durch deren Primärstruktur festgelegt ist, erfolgt die Faltung der 
Peptidketten und somit die Ausbildung der räumlichen Gestalt bei den meisten 
Proteinen nicht spontan, sondern unter Mitwirkung von Hilfsproteinen. Diese 
werden auch als Chaperone (engl.: chaperon = Anstandsdame) bezeichnet. 
Erhitzt man Proteine oder behandelt sie mit unpolaren Lösungsmitteln, so 
kommt es zu einer Änderung der Konformation, da bestehende Bindungen 
gelöst und zufällig neu geknüpft werden. Das Protein verliert dadurch seine 
ursprüngliche Funktion, man sagt, es wird denaturiert. Bei Denaturierung eines 
Proteins wird seine hochgeordnete Raumstruktur in einen ungeordneten Zu-
stand überführt, weil sich die stabilisierenden Bindungen lösen. Werden dabei 
Gruppen reaktiv, die zuvor in der Faltungsstruktur neutralisiert oder „maskiert“ 
waren, so verliert das Protein aufgrund neuer Bindungsverhältnisse meistens 
seine biologische Aktivität. Bei einigen Proteinen lassen sich die eingetretenen 
Veränderungen teilweise rückgängig machen: Renaturierung. 
Gruppen von Enzymen, die zwei oder mehr Schritte einer metabolischen Kas-
kade katalysieren, bilden oft nichtkovalente Assoziate, sogenannte Multienzym-
komplexe. Diese hochgradig organisierten Assoziate erlauben einen effizienten 
Durchsatz der Substrate von einem Enzym des Stoffwechselweges zum nächs-
ten. 
Oligomere Proteine und Multienzymkomplexe repräsentieren das unterste Ni-
veau der strukturellen Organisation von Makromolekülen. Supramolekulare 
Strukturen wie Ribosomen oder Membrankomponenten der Elektronentrans-
portketten der Photosynthese und der Atmung sind Beispiele für eine höher-
rangige makromolekulare Organisation. Tatsächlich bildet die enorm komplexe, 
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hierarchische Organisation von individuellen Molekülen die strukturelle Grund-
lage des Lebens. 

B Versuche 

V 2.1  Aminosäuren 

V 2.1.1  Nachweis von Kohlenstoff, Sauerstoff, Schwefel, 
Stickstoff und Wasserstoff in Aminosäuren 

Kurz und knapp. Mit diesem Experiment kann man die elementare Zusam-
mensetzung von Aminosäuren veranschaulichen. 
Zeitaufwand. Vorbereitung: 10 min, Durchführung: 5 min 
 

Geräte:  Demonstrationsreagenzglas, Spatel, Feuerzeug, Bunsenbrenner, 
Filterpapier, Haartrockner, Trichter, 2 Bechergläser, Stativ mit Muf-
fe und Stativklammer, Pinzette 

Chemikalien: Cystein (alternativ: getrocknetes Eiklar), Bleiacetatlösung (500 mg 
Pb(CH3COO)2 in 20 ml entmin. Wasser), 5 %ige Cobaltchlorid-
Lösung (CoCl2 · 6 H2O), rotes Lackmuspapier 

 

Sicherheit. Bleiacetat (Festsubstanz): T, N. Cobaltchlorid (Festsubstanz): T, N. 
Cystein (Festsubstanz): Xn. Bei der Herstellung von Bleiacetatpapier und Co-
baltchloridpapier sind die Sicherheitshinweise für Bleiacetat bzw. Cobaltchlorid 
zu beachten! Alternativ zur eigenen Herstellung von Bleiacetatpapier kann dies 
auch schon fertig im Fachhandel bezogen werden. Da bei dem Versuch unan-
genehm riechende Verbrennungsgase entstehen, sollte dieser im Abzug durch-
geführt werden. 
Durchführung. Die Herstellung von Bleiacetat- und Cobaltchloridpapier darf 
nur durch den Lehrer erfolgen. Hierzu tränkt man ein Filterpapier in der Blei-
acetatlösung und ein anderes in der Cobaltchloridlösung. Anschließend werden 
beide Filterpapiere mit einem Haartrockner getrocknet. Man befestigt das Rea-
genzglas am Stativ. Hierauf gibt man eine große Spatelspitze Cystein (alternativ: 
zwei bis drei Spatelspitzen getrocknetes Eiklar) in das Reagenzglas und stülpt 
einen passenden Trichter über die Reagenzglasöffnung. Nun erhitzt man das 
Reagenzglas mit dem Bunsenbrenner und hält über den Trichter zunächst ein 
feuchtes Lackmuspapier und anschließend Bleiacetatpapier. Mit der im Trichter 
niedergeschlagenen Flüssigkeit benetzt man das Cobaltchloridpapier. 
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Beobachtung. Die Aminosäure ist durch das Erhitzen zu einer schwarzen 
Masse verkohlt. Das rote Lackmuspapier färbt sich blau, das Bleiacetatpapier 
schwarz. Im Trichter kondensiert Wasserdampf, der das blaue Cobaltchlorid-
papier rot färbt. 
Erklärung. Die nach dem Erhitzen zurückbleibende schwarze Masse lässt auf 
die Anwesenheit von Kohlenstoff schließen. Die Blaufärbung des Lackmuspa-
piers spricht für das Vorhandensein von Stickstoff. Durch das Erhitzen der 
Aminosäure entsteht Ammoniak. Der Farbumschlag des Lackmuspapiers geht 
auf die entstehenden Hydroxylionen zurück: 

NH3 + H2O    NH4+ + OH– (2.1) 
Die Schwarzfärbung des Bleiacetatpapiers zeigt an, dass in der Aminosäure 
Schwefel enthalten ist. Beim Erhitzen von Cystein entsteht Schwefelwasser-
stoff, der mit Bleiacetat zu schwarzem Bleisulfid reagiert: 

H2S + Pb(CH3COO)2    PbS↓ + 2 CH3COOH (2.2) 
Der im Trichter kondensierte Wasserdampf lässt auf die Anwesenheit von Sau-
erstoff und Wasserstoff in der Aminosäure schließen. Der Wasserdampf be-
wirkt eine Hydratisierung des Cobaltchlorids, und so färbt sich das Cobaltchlo-
ridpapier von blau nach rot. 
Entsorgung. Reste der zur Herstellung des Bleiactetat- bzw. Cobaltchlorid-
papiers verwendeten Lösungen werden in einen Behälter für anorganische Ab-
fälle (mit Schwermetallen) gegeben. Cobaltchloridpapier kann durch Trocknen 
regeneriert werden. Verbrauchtes Bleiacetat- und Cobaltchloridpapier werden 
in den Abfallbehälter für mit Gefahrstoffen verunreinigte Festsubstanzen gege-
ben. Lackmuspapier und die verkohlten Aminosäuren bzw. Proteine können im 
Hausmüll entsorgt werden. 

V 2.1.2  Farbreaktionen mit Ninhydrin 
Kurz und knapp. Aminosäuren können mit Ninhydrin sehr empfindlich nach-
gewiesen werden. Mit diesem Experiment lässt sich demonstrieren, in welchen 
Lebensmitteln Aminosäuren enthalten sind. 
Zeitaufwand. Vorbereitung: 10 min, Durchführung: 10 min 
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