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External medium] Ciclo del ferro
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Siderofori catecolati
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80 kDa

Transferrina



Sito di coordinazione del Fe nella transferrina

Polypeptide chain

His

N-terminus
of helix



Sito di coordinazione del Fe nella transferrina



Ciclo della transferrina
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440 kDa

Ferritina

8 pori idrofilici con simmetria ternaria (Fe in)

6 pori idrofobici con simmetria quaternaria (Fe out)
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Ferrihydrite

Fino a 4500 atomi di Fe
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Struttura al raggi X di un sito ferrossidasico




Immagine
TEM

%’ Fe’* coordinated to O and OH
& Fe** in ferrihydrite crystal structure
O Protein shell sub-unit



Rilascio del ferro

O : reductant v : chelating agent



Omeostasi del ferro — Sistema IRP/IRE
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[4Fe-4S]

Sistema IRP/IRE
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Export del ferro nel plasma regolato da epcidina

A - hepcidin + 1 pg/ml hepcidin
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Omeostasl del rame
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CCS/Zn-SOD

Sito di binding del Cu(l)



CCS/Zn-SOD
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Sensori del Cu

Fattore di trascrizione CueR (da E. Coli)



Omeostasli dello zinco In cellule eucariote
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Omeostasi dello zinco nel batteri

Zn(ll)

Proteine regolatorie
zinc-responsive proteins







Metallotioneine

6 kDa,
ca. 60 a.a.
fino 30% cys




Metallotioneine




