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B Kalium ist das bedeutendste einwertige
Kation in biologischen Systemen. Es dient
unter anderem der pH-Homdostase und Osmo-
adaption in Zellen aller Lebewesen. Um auf
Anderungen der Umgebung schnell und kon-
trolliert reagieren zu konnen, muss die Zelle
Kaliumionen (K*) gezielt mittels Kanélen,
Pumpen und Transportern iiber die Membran
bewegen. Die K*-translozierenden Unterein-
heiten einiger K*-Aufnahmesysteme werden
aufgrund hoher Homologien zueinander in
der Superfamilie der Kaliumionen-Transpor-
ter (SKT) zusammengefasst. Sie alle haben
sich vermutlich durch Genverdopplung und
-fusion aus einfachen K*-Kanilen des M,PM,
(Membrandurchgang1-Porenschleife-Mem-
brandurchgang 2)-Typs wie KcsA entwickelt.
Waihrend KcsA ein K*-Kanal ist, werden samt-
liche SKT-Mitglieder als aktive K*-(bzw. Na*-)
Transporter beschrieben. Durch Sequenz-
vergleiche zwischen den SKT-Proteinen und
KcsA wurde der Membrandurchgang M, (M,
des dritten MPM-Motivs) als mogliche trans-
porterspezifische Struktur identifiziert. Bei
SKT-Proteinen, die als funktionelles Trans-
portsystem weitere regulatorische Unterein-
heiten besitzen, ist dieser Durchgang mit rund
40 Aminosduren deutlich ldnger als tibliche
membrandurchspannende o-Helices. AuBer-
dem besitzt er viele kleine und polare Ami-
nosdauren wie Glycin, Serin und Alanin [1].
Auch KtrB, das SKT-Protein des prokaryoti-
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schen K*-Transportsystems KtrAB, weist die-
sen Membrandurchgang auf. Frithere Model-
lierungsversuche an KtrB haben gezeigt, dass
zwar der erste (M,.,) und der letzte (M,,)
Teil als o-Helices modelliert werden konnen,
der mittlere Teil (M,,) aber eher eine ent-
faltete Struktur annimmt. Ein Modell zeigt
diesen Teil als flexible Schleife innerhalb der
Kavitit des Proteins [1]. Um diese Hypothese
zu untersuchen, wurden KtrB-PhoA-Fusions-
studien durchgefiihrt, die eine flexible Struk-
tur von M,., bestétigten. AnschlieBende
Punktmutationen und Deletionen in M,,
fiihrten in K*-Aufnahmestudien in Escheri-
chia coli zu einer stark erhohten Transport-
geschwindigkeit fiir Kaliumionen, aber auch
zu Wachstumseinschriankungen der Zellen
bei hohen Kaliumkonzentrationen [2]. Die aus
diesen Ergebnissen resultierende Annahme,
dass M,, ein den K*-Fluss kontrollierendes
Tor innerhalb des Proteins bildet, wurde
durch Elektronenspinresonanzspektroskopie
(ESR) an ortsspezifisch spinmarkierten, in
Liposomen rekonstituierten KtrB-Varianten
bestatigt. Eine Kombination aus Messungen
einfach spinmarkierter Varianten und Ab-
standsmessungen an zweifach spinmarkier-
ten Varianten zeigte, dass die Schleife in
Abwesenheit von Kalium die Kavitdt durch-
spannt und so den Durchgang von Kaliumio-
nen verhindert (Abb. 1A). In Anwesenheit
von Kalium richtet sich M,, dagegen paral-

<« Abb. 1: Schemati-
sche Darstellung zweier
KtrB-Modelle. A, Ge-
schlossene Struktur von
KtrB. B, Offene Struktur
von KtrB. M, (griin)
und M, (blau) durch-
spannen die Membran
als a-Helices, wahrend
M,, (rot) ein flexibles
Tor innerhalb der
Kavitat ausbildet.

Je zwei Kaliumionen
sind lila dargestellt.
Das Periplasma ist
oben, das Zytoplasma
unten.

lel zum iibrigen Membrandurchgang aus und
ermoglicht so den Durchfluss des Kaliumions
(Abb. 1B, [3]). Eine solche regulatorische
Schleife tritt nicht in Kaliumkanalen auf, son-
dern scheint stattdessen eine fiir K*-Trans-
porter spezifische Struktur darzustellen. Die-
se Annahme wurde kiirzlich durch eine Ront-
genkristallstruktur von TrkH, einem weite-
ren SKT-Protein, bestarkt [4].
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