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Zusammenfassung

Die BSM-SG-Modelle der Atome kdnnten nitzlich sein, um COVID-19 und andere Viren mit dem
Ziel der Modifikation der an der Kanalaktivitat beteiligten Proteine zu verstehen. Die BSM-SG-
Modelle unterscheiden sich von den quantenmechanischen Modellen, besitzen aber einige
Vorteile. Dazu gehéren die Mdglichkeit, mit realen physikalischen Dimensionen im sub-
nanometrischen Bereich zu arbeiten, die Visualisierung der Richtungen der chemischen
Bindungen in Molekdlen, die Magnetfeldwechselwirkungen zwischen den umlaufenden Elektronen
und die magnetischen Kernmomente. Diese Eigenschaften bieten eine neue Mdglichkeit zur
Analyse und Modellierung von einfachen und komplexen Molektlen. Bei Proteinen mit bekannter
Form erlauben sie ein Verstandnis der zugrunde liegenden Physik hinter ihrer komplexen
dreidimensionalen Form und deren Stabilitat. Dies kdnnte die Modifikation ihrer Form und
Eigenschaften durch den Einsatz geeigneter chemischer Verbindungen als Medikamente
ermoglichen.
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Abb. 1
Erste Atomstrukturen der Periodentafel

Im Fernfeld werden die Coulomb-Felder von Protonen als Punktquelle detektiert, aber im Nahfeld
folgen sie der Form der Protonen und Neutronen, so dass sie die Flugbahnen der umlaufenden
Elektronen definieren. Das Coulomb-Nahfeld der ersten Atome des Periodensystems ist in Abb. 2
dargestellt.
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Abb. 2
Coulomb-Feld in der N&he des Kerns

Die abgeleiteten Kernstrukturen der stabilen Elemente bis zur Zahl z = 102 sind im Atlas der
Atomkernstrukturen (ANS) angegeben, der in der BSM-SG-Abhandlung enthalten ist und separat
oder als Anhdnge in anderen Blichern verdffentlicht wird [1,2,3,13]. Im Atlas der ANS werden die
Protonen und Neutronen, die die Kernstrukturen bilden, durch vereinfachte Symbole dargestellt.
Aus ihnen lassen sich leicht die Projektionsansichten der Atomkerne erstellen. Dies ist in Abb. 3
fur einige ausgewahlte Atome dargestellt.
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Abb. 3
Projektionsansichten von einigen ausgewéhlten Atomen

1. Uber eine Méglichkeit zur Analyse einiger Proteine in COVID-19

Fir viele Viren sind die Kanalproteine essentiell [14]. Die bekannten Kanalproteine sollen etwa 100
Aminosauren lang sein. Durch seine Kanalaktivitat interagiert das E-Protein mit Wirtsproteinen der
Zelle und hilft dem S-Protein-Spike, sich an menschliche Zellen anzuheften [15]. Das koronavirale
Genom kodiert fUr vier Hauptstrukturproteine: das Spike-Protein (S), das Nukleokapsid-Protein
(N), das Membran-Protein (M) und das Hdllprotein (E) [15]. Das E-Protein ist das kleinste davon.
Nach Angaben von US-Forschern [15,16] binden die Spikes des E-Proteins von COVID-19 10- bis
20-mal haufiger an menschliche Zellen als die Spikes des SARS-Coronavirus von 2002. Das E-
Protein spielt wahrscheinlich eine wesentliche Rolle. Dies soll dazu flhren, dass sich COVID-19
leichter von Mensch zu Mensch verbreitet als das frihere Virus. Die Form des COVID-19 ist in
Abb. 4 dargestellt [15]. (Die lllustration wurde von den Centers for Disease Control and Prevention
(CDC) im Januar 2020 zur Verfigung gestellt und zeigt das 2019 Novel Coronavirus (2019-nCoV),
(CDC via AP, Datei)). Die Strukturen der E-Proteine sind in Abb. 5 dargestellt. [17].

| COVID-19 |

Abb. 4
Form von COVID-19 (Public Domain) [15]
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Abb. 5
Dreidimensionale Form des E-Proteins [17] (auch Public Domain)

2. Analyse von Nanostrukturen und Molekilen mit den BSM-SG-Atommodellen

Mit Hilfe der BSM-SG-Atommodelle sind die Richtungen der chemischen Bindungen der
Elemente fir Molekile mit bekannter Form leicht zu erkennen. In Abb. 6 ist die Form einiger
einfacher Molekule dargestellt. Die Berechnungen der chemischen Bindungslange einfacher
Molekule sind in Kapitel 9, Molekiile der BSM-SG, Abschnitt 9.15.2 Gleichung (9.56) angegeben
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Abb. 6
Form einiger einfacher Molekiile

Die BSM-SG-Modelle erlauben die Darstellung der Magnetfelder in Atomen und Molekulen. Die
Energieeigenwerte von z. B. Wasserstoff (Ein-Elektronen-Atom) werden stark durch die
Hauptquantenzahl n und weniger durch den Drehimpuls I bestimmt. Bei Vielelektronen-Atomen
hangen jedoch einige Energieniveaus starker von I als von n ab. Dies ist fir das Beryllium-Atom in
Abb. 7 veranschaulicht, wo die von umlaufenden Elektronen erzeugten Magnetfeldlinien
dargestellt sind.
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Abb. 7
Berillium-Atom mit Darstellung der Lage der elektronischen Bahnen und der erzeugten Magnetfelder

Die magnetischen Wechselwirkungen zwischen den umlaufenden Elektronen spielen eine wichtige
Rolle fUr die Stabilitdt des Moleklils. Abb. 8 zeigt die Struktur des Ozonmolekiils mit der Lage der
Magnetfelder, die durch die drei chemischen Bindungen entstehen.

Ozone molecule

Vew section A

—— magnetic field from the quantum orbits

Abb. 8
Struktur des Ozonmolekils mit der Position der Magnetfelder,
die durch die drei chemischen Bindungen erzeugt werden

Es gibt viele Bestatigungen fir die Realitat der BSM-SG-Atommodelle. Abb. 9a zeigt das TEAM-
Mikroskopbild einer einzelnen Kohlenstoffplatte (aus einer Public Domain), wahrend Abb. 9b das
gleiche Bild mit einer richtig eingestellten Gammakorrektur der Anzeige zeigt [18].
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Abb. 9a
Originalbild

Abb. 9b
eingestellte Gammakorrektur

Aus dem gammakorrigierten Bild ist ersichtlich, dass jedes benachbarte Atom eine leicht
unterschiedliche Helligkeit aufweist. Die hellen Stellen nach den BSM-SG-Modellen stammen von
den Elektronen, die an den Bindungen zwischen den Atomen in der Graphenschicht beteiligt sind.
Abb. 10.c zeigt die Graphenstruktur anhand der BSM-SG-Atommodelle. Die beiden Paare P1 und
P2 in Abb. 10.b definieren die Valenzrichtungen. Sie stehen nach den BSM-SG-Modellen
senkrecht zueinander.
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Abb. 10
Graphenstruktur

a - durch Strukturchemie
b - ein einzelnes Kohlenstoffatom mit zwei Bindungspaaren in senkrechten Ebenen
c - eine Graphenstruktur durch BSM-SG-Atommaodelle

Auf der elektronenmikroskopischen Aufnahme eines Kohlenstoff-Nanoréhrchens in Abb. 11 ist zu
erkennen, dass die Ausrichtung benachbarter Kohlenstoffatome nicht parallel zur Achse des
Nanordhrchens erfolgt. Stattdessen sind sie in Helixen mit einer groBen Steigung ausgerichtet.
Dies deutet darauf hin, dass die beiden Valenzbindungspaare eines Kohlenstoff-Nanordéhrchens,
wie in Abb. 10.b gezeigt, nicht exakt senkrecht zueinander stehen, sondern leicht um 90 Grad
voneinander abweichen. Der Grund dafir ist, dass die Protonenform ein verdrehter Torus ist, wie
in Abb. 1 dargestellt.

Abb. 11
Die schraubenférmige Anordnung der Kohlenstoffatome
ist ein Hinweis auf die verdrehte Form der Protonen

Die verdrehte Form der Protonen bewirkt bei allen Elementen eine Verdrehung der Atomkerne.
Diese Eigenschaft spielt eine Rolle fiir die Broglie-Wellenlénge.

Die BSM-SG-Atommodelle kénnten die 3-D-Konfiguration fir beliebige chemische Verbindungen
liefern, von einfachen anorganischen bis zu komplexen organischen Molekilen und Aminosauren.
Die 3-D-Form eines einfachen Moleklls wie dem Aspirin, das durch das PDB-Modell bekannt ist,
wird in Abb. 12 gezeigt. Abb. 13 zeigt das gleiche Molekul anhand der BSM-SG-Atommodelle.
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aspirin

Abb. 12
Dreidimensionale Struktur des Aspirin-Molekdils
(PDB-Datei Aspirin visualisiert durch Chime-Software)
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Abb. 13
Dreidimensionale Struktur von Aspirin unter Verwendung der BSM-SG-Atommodelle —
Elektronische Orbits der chemischen Bindungen sind durch gestrichelte Linien dargestellt

Mehrere Beispiele der Verwendung von BSM-SG-Modellen zeigen eine recht gute
Ubereinstimmung der Abstinde zwischen den Atomen mit den bekannten innerkernigen
Abstanden der chemischen Verbindungen. Die Schlussfolgerung ist, dass die 3-dimensionale
Form der Proteine auch durch die Winkelbeschrankungen der chemischen Bindungen und die
Orientierung der kernmagnetischen Momente der Atome definiert ist [15]. Erstens definieren die
BSM-SG-Modelle die 3-dimensionalen Formen der Aminoséuren. Das kernmagnetische Moment
hat eine gréBere Reichweite als die chemischen Bindungen und ist daher wichtig fur die
komplexen Formen der Proteine. Abb. 14. zeigt die Konfiguration der schwachen H-Bindung in
einem Ausschnitt aus einem DNA-Molekdl.
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Abb. 14
Zwei Arten von Wasserstoffbriickenbindungen, dargestellt durch gerade gestrichelte Linien.
Elektronische Bahnen, die an den magnetischen Wechselwirkungen beteiligt sind, sind Kurven,
die durch gestrichelte Linien dargestellt sind

Durch die Verwendung der BSM-SG-Modelle wird eine zuséatzliche Eigenschaft der ringférmigen
Atomstruktur enthlllt. Eine bestimmte gleiche Anregungsenergie kann in der Ringstruktur
unendlich lange rotieren, ohne Photonen zu emittieren, bis eine duBere Stdérung auftritt. Dies ist
eine Art Energiespeichermechanismus auf quantenmechanischer Ebene [21]. Es gibt eine enorme
Anzahl von atomaren Ringstrukturen in Proteinen und DNA, die diese Eigenschaft aufweisen
kénnen. Abb, 15 zeigt die Positionen solcher Strukturen im DNA-Strang, wahrend Abb. 16 eine
einzelne Ringstruktur durch BSM-SG-Atommodelle zeigt.

Abb. 15
Teil der DNA-Struktur, der die Positionen einiger (O+4C) Atomringe zeigt

Abb. 16
Atomare Ringstruktur aus dem Desoxyribose-Molekil, das am DNA-Strang beteiligt ist

Obwohl diese Ringe nicht aus den gleichen Atomen wie im Aspirin gebildet werden, sind einige
gemeinsame Energieniveaus mdglich, die am Energiespeichermechanismus teilnehmen.
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Die BSM-SG-Modelle konnten fir alle Aminosduren, die die Proteine aufbauen, angewendet
werden. lhre Konfiguration ist gut bekannt und in Abb. 17 dargestellt. Mit Hilfe der Chime-
Software kénnte zunachst das PDB-Modell der jeweiligen Aminosaure verwendet werden, um ihre
dreidimensionale Form zu erhalten, wie im Fall von Aspirin in Abb. 12 dargestellt. Dann konnte mit
Hilfe von Atlas ANS das zugrundeliegende hochauflésende Grafikmodell wie in Abb. 13 fur Aspirin
erhalten werden. Nach Ansicht des Autors wird die komplexe Form der Proteine durch die
folgenden Merkmale der BSM-SG-Atommodelle unterstitzt: (a) die Winkelfreiheit der
interatomaren Bindungen; (b) der kernmagnetische Zustand der Atome; (c) die im Protein
eingebetteten Atomringe als Energiequelle und (d) die schwachen H-Bindungen. Die verdrehte
Form der Atomkerne und die groBe Reichweite der kernmagnetischen Spins kénnten die helikalen
Formabschnitte der Proteine definieren. Eine solche Form ist in vielen Proteinen weit verbreitet,
wie die Form des E-Proteins in Abb. 5 zeigt. Die Bedeutung des kernmagnetischen Spins steht in
guter Ubereinstimmung mit der Untersuchung der Proteindynamik durch eine auf der
kernmagnetischen Resonanz basierende Methode [20]. Weitere Details Gber die Nitzlichkeit der
Verwendung von BSM-SG-Modellen fir die Analyse von Biomolekiilen sind in [12] beschrieben.

Twenty-One Amino Acids

A Amino Acids with Electrically Charged Side Chains
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Abb. 17

Strukturelle Zusammensetzung aller 21 Aminosauren (Public Domain) [22].
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3. Schlussfolgerungen

Das E-Protein von SARS-CoV nach [15] enthalt 76 Aminosduren. Die Anzahl der Atome in den
Aminoséauren ist gut bekannt. Mit Hilfe der BSM-SG-Modelle konnte die bekannte 3-D-Form
dieses E-Proteins mit sub-nanometrischer Auflésung erhalten und die schwachen Abschnitte
identifiziert werden. Sie konnten durch eine richtig gewahlte chemische Verbindung, die eine
bekannte 3-D-Form hat, angegriffen werden. Selbst eine partielle Modifikation der 3-D-Form des
E-Proteins kdnnte seine Fahigkeit zur Bildung eines in die Zellen eindringenden lonenkanals
verringern.

Die BSM-SG-Theorie und der Atlas der Atomkernstrukturen flir atomare z-Zahlen von 1 bis 102
sind zunédchst in der National Library of Canada archiviert [1,2] und in Blichern ver&ffentlicht [3,13]
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