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Grundsatzliche Eigenschaften:

-Erstellen eines dreidimensionalen Modells aus einer
dafiir vorgesehenen Datel.

Diese kann vom Benutzer anschlieflend betrachtet
werden.

-Verschiedene Darstellungsmodi sind auswahlbar,
wie z.B. das van der Waals Modell oder die
Banddarstellung, oder auch Kombinationen daraus

-Die Atome oder Aminosauren (oder ganze Gruppen)
sind anwahlbar und deren Darstellung kann emzelnd
eingestellt werden
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Verschiedene Darstellungsmodi

des Crambins aus dem Samen der Pflanze ,, CRAMBE ABY SSINICA“
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Chemisches Modell

Van der Waals - Modell

Sticks and Balls - Modell
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Programme, die ich hier kurz vorstellen mochte:

*SwissView
*Chimera
*[CM-Browser
*JMol

eAmira
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SwissView

...oder auch als ,,Deep View* oder ,,Swiss pdb-Viewer* bekannt

-entwickelt vom Swiss Institute of Bioinformatics
-verfiigbar fiir Mac, Windows und seit kurzem auch Linux

-Lizenz: Freeware
Features:

-simultanes Bearbeiten von mehreren Molekiilen in getrennten Layern

-zusammenfiigen dieser Molekiile in eine Darstellung bzw. zu einem
Pdb-File

-einfache Point-and-Click Mutationen und Torsionen

-mit nur c.a. 4 mb Festplattenbedarf und (falls nicht anders eingestellt) simplem
Rendering sehr sparsam
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SwissView Gui

File Edit
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SwissView Gui

“+ DeepView / Swiss-PdbViewer 3.7 (SP5)
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Chimera

-entwickelt vom Computer Graphics Laboratory der University of California
-verfiigbar fir Mac, Windows diverse Linux-Systeme

-Lizenz: Freeware
Features:

-das Design des Programms steht fiir Erweiterbarkeit.
Zusitzliche Features konnen bei Bedarf heruntergeladen
werden, z.B. Reader fiir neue Formate, Betrachtungsmodi usw

-kann iiber die Collaboratory-Erweiterung auch eine gemeinsame
Session mit mehreren Usern iiber eine Netzwerkverbindung betreiben

-viele Effekte und Optionen zur Visualisierung

-Demos
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Chimera Gui

%) UCSF Chimera

File Select BOSSEEN Tools Favorites  Help
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Chimera Gui
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ICM - Browser

-entwickelt von Molsoft
-verfiigbar fiir Mac, Windows, Linux, SGI

-Lizenz: Freeware
Features:

-interne Funktion zum Durchsuchen der zentralen Proteindatenbank.
Gefundene Proteine konnen ausgewahlt und sofort dargestellt werden,
ohne dass ein manuelles Herunterladen erforderlich ist.

-ebenfalls sehr umfangreiche Visualisierungen und Effekte

-sehr intuitiv bedienbar
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ICM — Browser Gui

& Molsoft Browser 3.4-9 KEKSDOSE [ MewProject *] (1 table)
File Edit “iew ‘windowz Help

= |

"hel B REEDES

¢ displag W ight % Tabels % pdb search

|chapemne

=k

x| |/ FOESearchResults o
no selection I_‘ PDE Search results for 'chaperone® ‘.I.:
E @ tables [ 1] | head date title: SOUICE auth G ’

-FDBSear 1 [Ti4z CHAPERONE 01/02/02 | structural and mechanistic basis for allostery in the ESCHERICHIA COLI Wwang, J.. Boisvert, D.C. T
2 1kpo CHAFPEROME o1./02/02 stluctural and mechanlstlc basziz for allogtery in the ESCHERICHIA COLI Wwhang, J.. Boisvert, D.C.
a3 Inlg CHAFPEROME, LIGAMD BINDING o1./07/03 the cr_l,lstal stlucture of drosophlla nlp co-re prawides insight | DROSOPHILA MELANOGASTER Mamboodin, .M.H., Dutta, 5 .
4 1=21 CHAPEROME o1./07/04 c:l_l,lstal structure of awpphf orf2, a type i effector fromp. PSEUDOMORNAS SYRINGAE P, PHASEOLICOLA éinge;.t‘-;. U Desveau:-c D 3 '
5 1s28 CHAFEROME o1./08/04 c:l_l,lstal structure of awpphf Drf‘l the chaperone far the FSEUDOMOMAS SYRIMNGAE PY. PHASEOLICOLS, Slngel ,a, U Desveau:-: D 3 ‘
E 2fm2 CHAPEROME/CELL INWASION o1 /08,06 cr_l,lstal stlucture c-f the salmonella secretion chaperone SALMOMELLA TYPHIMURIURM Lilic. k. Vu|anac .. Stebbu =
T Thwy CHAPEROME 01./09/01  hsp33. heat shock protein with redox-regulated chaperone ESCHERICHIA COLI “ijayalakshmi, J.. Mukhergee 1]
& |1hl CHAPEROME/CHAPEROME INHIBITOR 01411701 | caystal structure of a bag domain in complex with the BOS TAURUS; HOMO S&PIENS Sondermann, H.. S chaufler, { A5
3 |1hs5 CHAPEROME D1/1101 | crpstal structure of m, tuberculosis chaperarind 0 MYCOBACTERIUM TUBERCULOSIS Tansia, B., Mande, 5.C. =)
10 Tksf HYDROLASE, LIGAND BIMDIMG PROTEIM 01M12/02 | crystal structure of clpa, an hepl00 chaperone and ESCHERICHI& COLI Guo, F.. Maurizi, M.R.. Ezser. I
11 |1s3[CHAFERONE [01/14/04 | the crustal structure of the human hsp70 atpase domain | HOMD SAPIENS SRIRAM, M. OSIFILK. .. FI -
12 2bho/ CHAPEROME 015405 | crystal structure of the perzinia enterocolitica type iii YERSIMIA EMTEROCOLITICA Groll M Wllharm G
13 Thsy CHAFPEROME o1M17/01 ppiasa domain of the mycoplasma genitalium tigger factor | MY COPLASHA GEMITALILIM \-"ogthen .. Jacobs DM F :
14 1adh CHAPEROME 01./29/98 stlucture of the n-| termlnal domaln of the _l,least h=p30 SACCHAROMYCES CEREVISIAE Prodrommou, C Fioe S .. F'E wills,
15 Z2fvy | CHAPEROME 02403408 structure of hurnan hspSD alpha bound ta the potent water HOMO SAPIEMS Imrnorming, Bk, Kang, Y., C g
16 2fwz CHAPEROME 0203706 stlucture Df human hspSD alpha bound to the potent water HOMO SAPIEMS Immarmino, B.M. . Kang, ., C n
17 Tkwi  CHAPEROME HYDROLASE 0z2/04/02 hsluv [h |nf|uenzae] -y wirml zulfone inhibitor comples HAERMOFPHILUS IMFLUEMZAE RD Sousza, M.C., Kessler, B.W., C ﬁ
18 Iyzz CHAPEROME 02409405 | crystal structure of the unliganded farm of grp34, the er CAMIS FaMILIARIS Dalling, D.E., Immarmino, Bk
19 | 1410 CHAPEROME 02/09/05  cystal structurs of the urliganded form of amD4, the er | CANIS FAMILIARIS Dallins, D.E .. Immarmina, F.b
70 |1yt CHAPERONE 02/09/05  crpstal stiucture of the unliganded form of gpSd. the e CANIS FAMILIARIS Dolins, D.E.. Immormin, Bk
21 yt2 [ CHAPEROME 02409405 cr_l,lstal structure af the unllganded form of grp94 the er CAMIS FAMILIARIS Dolling, D.E., Immarmino, Bk
22 1sbk CHAFPEROME 0z2M10/04 solutlon stlucture of a c:yanobac:tenal copper SYNECHOCY'STIS SP. PCC 6203 Banc:l L Berllnl | Ciafi-B aff
23 1dkg COMPLEX [HSP24/HSP70) 02413497 Cl_l,lSta| stlucture af the nucleotlde e:-cc:hange factor arpe ESCHERICHIA COLI Hamson C Jdo Kun_l,Jan Hi
24 1y chaperone 0214405  crpstal structure of bcwlne hsc?’D[aa1 554 )e21 3ax’d21 4z BOS TALRLS Jiang, J.. Prazad, K., Lafer, E
25 1s8 CHAFPEROME 02/19/04 c:l_l,lstal stlucture of the carbosy-terminal damain of htpg, ESCHERICHIA COLI Hamiz, 5.F.. Shiau, & K., Aga
26 1eg2 CHAPEROME 02/23/04 | crystal structure of the periplazmic chaperone skp ESCHERICHIA COLI Formdorfer. |.P., Dommel, bk
27 ywf | CHAPEROME/HYDROLASE 02524058 correctlon of Ry |nten3|tles frorn an hzlv-hzlu co-crpstal ESCHERICHIA COLI: BACILLUS SUBTILIS “Wwang, J.. Rha, 5. H., Park, H
28 112w CHAFPEROME 02/28/02 cr_l,lstal stlucture of the _l,lemnla wlulence effectoryope YERSIMIA PSEUDOTUBERCULOSIS Birtalan, 5.C.. Phillips, B.M., [
29 1onz CHAPEROME 02/28/03 c:l_l,lstal structure of eschenc:hla cali heat shock protein ESCHERICHIA COLI Zhao Y Llu D Kalualachc
20 1gj2 CHAFPEROME 0201400 c:l_l,lstal structure of domaln 2 of the yeast copper SACCHAROMYCES CEREVISIAE HaII L T Sanchez F| J Ho
& | 2cg8 CHAPEROME COMPLES 030 /08 cr_l,lstal structure of an hspElD sbal closed chaperone SACCHAROMYCES CEREVISIAE ."3.||, M.M.Ll., Hoe, S.M., F'lodl

J 32| Zcae CHAPEROME COMPLE= 0301 /06 | crystal structure of an hsp30-gsbal clozed chaperone SACCHAROMYCES CEREWISIAE Ali, MM, Foe, S.M.. F'Tllﬂ
a1 | BH tables 1 £
= icm/def> £indPDE "chaperope’™ 'fF oo g g T opno no
Infor> PDE index loaded from D:/Visusoftwares/Molsoft_ ICHM Browser/data/inx/PDE.tab
icm/def> cursorFindPDE 15 "PDESearchResults"
icm/def> cursorFindPDE 11 "PDESearchResults"

icm def>

! ! EvJ D | _‘J table: 294 rowes, 10 columns



Protein-Visualisierungsprogramme

ICM — Browser Gui
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JMol

-verfiigbar fiir Mac, Windows, Linux bzw. liberall, wo Java lauft

-Lizenz: Open Source

Features:

-dank eigener Software-Engine 1st JMol hardwareunabhingig
und lauft bereits auf 1.1 Java Runtimes

-erhiltlich als Java Paket (JMol Viewer) zur Integration in eigene
Projekte.
Die darauf basierende JMol Applikation lduft standalone.

-sehr simpel gehalten standardmaflig, was besonders bei1 Browser Applets
sinnvoll ist
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JMol Standalone Gui
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JMol - Applet im Browser

B jmol applet nanotech demo - Mozilla
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Amira

-entwickelt vom Zentrum fiir Informationstechnik Berlin (ZIB) sowie
Mercury Computer Systems

-verfiigbar fiir Mac, Windows, Linux, SGI, Sun Solaris und HP-UX

-Lizenz: kostenpflichtig

Features:

-modularer Aufbau : Programmfeatures konnen fiir jede Prasentation
individuell zusammengestellt werden

-Schematisches Handling von Datenobjekten und Programmmodulen
und deren Beziehungen untereinander
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mira - Gui
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Quellen

SwissView . www.expasy.org/spdbv/mainpage.htm
Chimera : www.cgl.ucsf.edu/chimera/

ICM — Browser : www.molsoft.com/icm_browser.html
JMol : jmol.sourceforge.net

Amira T WWW.amiravis.com
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http://www.cgl.ucsf.edu/chimera/
http://www.molsoft.com/icm_browser.html
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