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Beispiel: Diabetes Mellitus II
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Quelle: International Diabetes Federation. Diabetes Atlas. 2nd ed. 2003; 3rd ed. 2006.



Therapieansatz
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Inkretine DPP-4

Insulinausschüttung

Insulinsynthese

Beta-Zell-Proliferation

Magenentleerung

Glucagonausschüttung

Hungergefühl

Diabetes Mellitus Typ 2

A. Bujotzek, 2006



DPP-IV
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AmiraMol: Johannes Schmidt-Ehrenberg, D. Baum, 

H.-Ch. Hege, 2002



DPP-IV
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Suche nach dem Schlüssel…
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Bindungsaffinität
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Simulation von Bindungsprozessen
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Aktivitätsdauer
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Bindungskinetik
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A. Bujotzek, 2008



Simulationsansatz
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../../Videos/binding_path_new_final.mpg


Arbeitsgruppe am ZIB
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http://molConcept.com



Weitere Vorführungen in 3D im Studio Da Vinci…
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