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420

AAT CACGG T C
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490
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T CC CT A T AG T
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G AG T CG T AT T

580

A AT T T CG CG G

590

G AT CG AG AT C

600

CT G C AT T A AT

610

G AA T CG GCCA
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A CG CG CG GGG
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AG AGG C GG T T
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T G CG T AT T GG

650

G CG C T CT T CC
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G C T T CC T CG C
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T CAC T G AC T C

680

G C T G CG C T CG

690

G T CG T T CGG C

700

T G CGG CG AG C
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GG T AT C AG C T

720

CA C T C AAA GG
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C GG T AA T ACG

740

GG T

TA T C CA C

750

AG AA T CA GGG

760

G AT AA CG CA G

770

G AAA G AA C AT

780

G T G AG C AAAA

790

GG CCAG C A A A

800

GG CCA GG A CC

810

G T A A A A GG CC

820

G C G TT G C T GG

830

CG T T T T CC AT

840

A GG C TC C CG C

850

CC CC CC T G A C

860

G A G C A T C A CA

870

A A A A T

GATAGCGTAATGATCGGCTGGCTGCCGCATTTCATGCTGGTTTCCCAACGAAAATAACCGCTCACGGTGCCATCACGATCGCACACCGCAAAATCGGCGG

TACAGGTGGTCGCGCCCGCCGCCAGCACATCGCTGCGCCAATAATGATCTTTCAGCGGACGACAGCTCGGATGCAGCAGATCATCCGCATCCGGAACGGC

GGTGGCGGCATCACGCACTTCCAGTTCGATCGGGGCAACAATGCCGGCATCTTTCAGGGCAAAGCGAATAAACAGCACGCTCACTTCCGCGCGCAGCGCC

AGCGCGGTTTCGCGCAGATGCAGCTGATCACCCGGGCTCAGACCGGTAAACAGACGGCTATCGTTATGGCCCAGCTGCGCGGCATCGCCCGGGCTAACAA

CATACAGGTGGCGACCATCAATCACGGTCGGGGCGGCCGGATCACGGCTGGCTTCCGGATAGGCGCTCAGCAGGGTAACGGCATCCACAATCACCAGCAT

ATGTATATCTCCTTCTTAAAGTTAAACAAAATTATTTCTAGAGGGAAACCGTTGTGGTCTCCCTATAGTGAGTCGTATTAATTTCGCGGGATCGAGATCC

TGCATTAATGAATCGGCCAACGCGCGGGGAGAGGCGGTTTGCGTATTGGGCGCTCTTCCGCTTCCTCGCTCACTGACTCGCTGCGCTCGGTCGTTCGGCT

GCGGCGAGCGGTATCAGCTCACTCAAAGGCGGTAATACGGGTTATCCACAGAATCAGGGGATAACGCAGGAAAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAG

GCCAGGACCGTAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTCCATAGGCTCCCGCCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAAT

Sekvenace celých genomů 



CCTTTATTATCCGCTTCCATTGTTTCCGCTCCTGTTGTTACTTCCGAAACTTATGTTGATATTCCTGGTTTATATTTAGA

TGTTGCTAAAGCTGGTATTCGCGATGGTAAATTACAAGTTATTTTAAATGTTCCTACTCCTTATGCTACTGGTAATAATT

TTCCTGGTATTTATTTTGCTATTGCTACTAATCAAGGTGTTGTTGCTGATGGTTGTTTTACTTATTCCTCCAAAGTTCCT

GAATCCACTGGTCGCATGCCTTTTACTTTAGTTGCTACTATTGATGTTGGTTCCGGTGTTACTTTTGTTAAAGGTCAATG

GAAATCCGTTCGCGGTTCCGCTATGCATATTGATTCCTATGCTTCCTTATCCGCTATTTGGGGTACTGCTGCTCCTTCCT

CCCAAGGTTCCGGTAATCAAGGTGCTGAAACTGGTGGTACTGGTGCTGGTAATATTGGTGGTGGTGGTGAACGCGATGGT

ACTTTTAATTTACCTCCTCATATTAAATTTGGTGTTACTGCTTTAACTCATGCTGCTAATGATCAAACTATTGATATTTA

TATTGATGATGATCCTAAACCTGCTGCTACTTTTAAAGGTGCTGGTGCTCAAGATCAAAATTTAGGTACTAAAGTTTTAG

ATTCCGGTAATGGTCGCGTTCGCGTTATTGTTATGGCTAATGGTCGCCCTTCCCGCTTAGGTTCCCGCCAAGTTGATATT

TTTAAAAAATCCTATTTTGGTATTATTGGTTCCGAAGATGGTGCTGATGATGATTATAATGATGGTATTGTTTTTTTAAA 

PLLSASIVSAPVVTSETYVDIPGLYLDVAKAGIRDGKLQVILNVPTPYATGNNFPGIYFA 

IATNQGVVADGCFTYSSKVPESTGRMPFTLVATIDVGSGVTFVKGQWKSVRGSAMHIDSY 

ASLSAIWGTAAPSSQGSGNQGAETGGTGAGNIGGGGERDGTFNLPPHIKFGVTALTHAAN 

DQTIDIYIDDDPKPAATFKGAGAQDQNLGTKVLDSGNGRVRVIVMANGRPSRLGSRQVDI 

FKKSYFGIIGSEDGADDDYNDGIVFL  

Predikce vlastností Nukleotidová a proteinová  

sekvence hypotetických proteinů  



Predikce základních vlastností proteinů 

ze sekvence 

Predikce základních 

fyzikálně-chemických 
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Predikce lokalizace 

proteinů v buňce. 
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Expert Protein Analysis System 

 

http://www.expasy.org 





ProtParam 

• Predikce/výpočet základních fyzikálně-chemických parametrů 

proteinu. 

 

• Vychází pouze z aminokyselinové sekvence proteinu. 

 



ProtParam 

Úkol 1:  určete základní fyzikálně-chemické 

  parametry tohoto proteinu 

PLLSASIVSAPVVTSETYVDIPGLYLDVAKAGIRDGKLQVILNVPTPYATGNNFPGIYFAIATNQGVVADG

CFTYSSKVPESTGRMPFTLVATIDVGSGVTFVKGQWKSVRGSAMHIDSYASLSAIWGTAAPSSQGSGNQGA

ETGGTGAGNIGGGGERDGTFNLPPHIKFGVTALTHAANDQTIDIYIDDDPKPAATFKGAGAQDQNLGTKVL

DSGNGRVRVIVMANGRPSRLGSRQVDIFKKSYFGIIGSEDGADDDYNDGIVFL 



Molekulová hmotnost - Mw 

Úkol 2:  Molekulová hmotnost zkoumaného 

  proteinu byla pomocí SDS-PAGE 

  stanovena na cca 30 kDa. Ověřte, 

  zda se jedná o Váš protein. Pokuste 

  se vysvětlit případné nesrovnalosti. 

SKEPLRPRCRPINATLAVEKEGCPVCITVNTTICAGYCPTMTRVLQGVLP 

ALPQVVCNYRDVRFESIRLPGCPRGVNPVVSYAVALSCQCALCRRSTTDC

GGPKDHPLTCDDPRFQDSSSSKAPPPSLPSPSRLPGPSDTPILPQ 

 



Molekulová hmotnost - Mw 

• ProtParam nebere v úvahu možné posttranslační modifikace a 
oligomerizaci proteinů. 

 

• Pro predikci PTM a oligomerizace existují specializované 
nástroje. 

 

• Problematika PTM není stále dořešená, především u prokaryot.  

 
• Glykosylace proteinů, dříve považovaná za proces probíhající pouze                  

u eukaryot, byla již prokázána i u prokaryot. 

 Databáze prokaryotických glykoproteinů: ProGlycProt 

 Predikce glykosylace u prokaryot: GlycoPP 



Molekulová hmotnost - Mw 

Úkol 3: Student s využitím ProtParam vypočítal molekulovou hmotnost svých 

 proteinů na 69,9 a 12,7 kDa. Při gelové chromatografii ale určil 

 molekulovou hmotnost na 33 a 51 kDa! Ověřte jeho výpočet a zkuste najít 

 vysvětlení, když je experimentálně prokázáno, že tyto proteiny 

 nepodléhají PTM.  

Protein 1: 
CCGACGGAGTTCCTGTACACGAGCAAGATAGCGGCGATAAGCTGGGCGGCGACGGGGGGGAGGCAGCAGAGGGTGTACTTCCAGGACCTGA

ACGGGAAGATAAGGGAGGCGCAGAGGGGGGGGGACAACCCGTGGACGGGGGGGAGCAGCCAGAACGTGATAGGGGAGGCGAAGCTGTTCAG

CCCGCTGGCGGCGGTGACGTGGAAGAGCGCGCAGGGGATACAGATAAGGGTGTACTGCGTGAACAAGGACAACATACTGAGCGAGTTCGTG

TACGACGGGAGCAAGTGGATAACGGGGCAGCTGGGGAGCGTGGGGGTGAAGGTGGGGAGCAACAGCAAGCTGGCGGCGCTGCAGTGGGGGG

GGAGCGAGAGCGCGCCGCCGAACATAAGGGTGTACTACCAGAAGAGCAACGGGAGCGGGAGCAGCATACACGAGTACGTGTGGAGCGGGAA

GTGGACGGCGGGGGCGAGCTTCGGGAGCACGGTGCCGGGGACGGGGATAGGGGCGACGGCGATAGGGCCGGGGAGGCTGAGGATATACTAC

CAGGCGACGGACAACAAGATAAGGGAGCACTGCTGGGACAGCAACAGCTGGTACGTGGGGGGGTTCAGCGCGAGCGCGAGCGCGGGGGTGA

GCATAGCGGCGATAAGCTGGGGGAGCACGCCGAACATAAGGGTGTACTGGCAGAAGGGGAGGGAGGAGCTGTACGAGGCGGCGTACGGGGG

GAGCTGGAACACGCCGGGGCAGATAAAGGACGCGAGCAGGCCGACGCCGAGCCTGCCGGACACGTTCATAGCGGCGAACAGCAGCGGGAAC

ATAGACATAAGCGTGTTCTTCCAGGCGAGCGGGGTGAGCCTGCAGCAGTGGCAGTGGATAAGCGGGAAGGGGTGGAGCATAGGGGCGGTGG

TGCCGACGGGGACGCCGGCGGGGTGG 

 

Protein 2: 
AWKGEVLANNEAGQVTSIIYNPGDVITIVAAGWASYGPTQKWGPQGDREHPDQGLICHDAFCGALVMKIGNSGTIPVN

TGLFRWVAPNNVQGAITLIYNDVPGTYGNNSGSFSVNIGKDQS 

 

 



Izoelektrický bod - pI 

• Izoelektrický bod = pH, při kterém má protein nulový sumární 

náboj. 

pI 

pH pH        < <          pH 

? ? 
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Izoelektrický bod - pI 

• Izoelektrický bod = pH, při kterém má protein nulový sumární 

náboj. 

 

 

 

 

• Problémem jsou opět posttranslační modifikace!!! 

 

• Použité hodnoty pK jednotlivých aminokyselin – různí autoři, 

různé hodnoty… 

 

 



Izoelektrický bod - pI 

• Izoelektrický bod = pH, při kterém má protein nulový sumární 

náboj. Rozpustnost proteinů je při pH = pI nejmenší! 

pI 

pH pH        < <          pH 

+ 

+ 

+ 

+ 

- 

- 

- 

- 



Izoelektrický bod - pI 

Protein 1: 
PLLSASIVSAPVVTSETYVDIPGLYLDVAKAGIRDGKLQVILNVPTPYATGNNFPGIYFAIATNQGVVADGCFTYSSK

VPESTGRMPFTLVATIDVGSGVTFVKGQWKSVRGSAMHIDSYASLSAIWGTAAPSSQGSGNQGAETGGTGAGNIGGGG

ERDGTFNLPPHIKFGVTALTHAANDQTIDIYIDDDPKPAATFKGAGAQDQNLGTKVLDSGNGRVRVIVMANGRPSRLG

SRQVDIFKKSYFGIIGSEDGADDDYNDGIVFLNWPLG 

 

Protein 2: 
GLSDGACWQLVLNVWGKVEADICPGHGQEVLILLFKGHPETLEKFDKCFKHLKCSEDEMKASEDLKKHGATVLTACLG

GILKKKCGHHEAECIKPLAQDSHATKHKISPVCKYLCEFRISECRCIQIVLQCSKHPGDFGCADAQGAMNKALELFRC

KDMASNYKELGFQG 

 

Protein 3: 
AWKGEVLANNEAGQVTSIIYNPGDVITIVAAGWASYGPTQKWGPQGDREHPDQGLICHDAFCGALVMKIGNSGTIPVN

TGLFRWVAPNNVQGAITLIYNDVPGTYGNNSGSFSVNIGKDQS 

 

Úkol 4: Student pracuje se směsí tří proteinů. Ve standardním pufru (20 mM 

 Tris/HCl, 150 mM NaCl, pH 7,5) pozoroval vznik sraženiny! Zkuste 

 ODHADNOUT, jestli dochází ke srážení všech proteinů nebo pouze 

 některého z nich a zoufalému studentovi pomozte najít řešení. 



Izoelektrický bod - pI 

Protein 1: 
PTEFLYTSKIAAISWAATGGRQQRVYFQDLNGKIREAQRGGDNPWTGGSSQNVIGEAKLFSPLAAVTWKSAQGIQIRV

YCVNKDNILSEFVYDGSKWITGQLGSVGVKVGSNSKLAALQWGGSESAPPNIRVYYQKSNGSGSSIHEYVWSGKWTAG

ASFGSTVPGTGIGATAIGPGRLRIYYQATDNKIREHCWDSNSWYVGGFSASASAGVSIAAISWGSTPNIRVYWQKGRE

ELYEAAYGGSWNTPGQIKDASRPTPSLPDTFIAANSSGNIDISVFFQASGVSLQQWQWISGKGWSIGAVVPTGTPAGW 

 

Protein 2: 
ATQGVFTLPANTFGVTAEFANESSGTQTVNVLVNNETAATFSGQSTNNAVIGTQVENSGSSGKVQVQVSVNGRPSDLV

SAQVILTNELNFALVGSEDDGTDNDYNDAVVVINWPLG  

 

Protein 3: 
SSVQTAATSWGTVPSIRVYTANNGKITERCWDGKGWYTGAFNEPGDNVSVTSWLVGSAIHIRVYASTGTTTTEWCWDG

NGWTKGAYTATN 

 

 

Úkol 5: Student potřeboval pro následné experimenty imobilizovat 3 proteiny     

 na matrici (karboxymethylovaný dextran). Nechtělo se mu ptát se na radu 

 kolegů a tak proteiny rozpustil v doporučovaném komerčním pufru        

 (10 mM octan sodný, pH 5,0) a provedl imobilizace. U proteinů 1 a 3 byla 

 úspěšná, u proteinu 2 naprosto selhala. „Proč?“, ptá se (opět) zoufalý 

 student.  



Izoelektrický bod - pI 

Úkol 5: Student potřeboval pro následné experimenty imobilizovat 3 proteiny     

 na nosič (karboxymethylovaný dextran). Nechtělo se mu ptát se na radu 

 kolegů a tak proteiny rozpustil v doporučovaném komerčním pufru        

 (10 mM octan sodný, pH 5,0) a provedl imobilizace. U proteinů 1 a 3 byla 

 úspěšná, u proteinu 2 naprosto selhala. „Proč?“, ptá se (opět) zoufalý 

 student.  

Nosič Nosič Nosič 

1 3 

OK 

OK KO 



Extinkční koeficient 



Extinkční koeficient 

• Extinkční koeficienty závisejí na okolí chromoforu! 

 

• ProtParam nebere v úvahu sekundární a terciární strukturu. 

 

• Přesné extinkční koeficinty je nutné získat experimentálně. 

 

 



Extinkční koeficient 

Úkol 6: Student experimentálně určil extinkční koeficienty tří proteinů při 280 nm. 

 A potom si rozházel špatně popsané výsledky a neví, který koeficient 

 patří ke kterému proteinu… Pomozte mu přiřadit jednotlivé koeficienty            

 ke správným proteinům. Předpokládejte, že student už čeká před 

 kanceláří vedoucího a nemůže použít počítač.  

Protein 1: 
AQQGVFTLPARINFGVTVLVNSAATQHVEIFVDNEPRAAFSGVGTGDNNLGTKVINSGSGNVRVQITANGRQSDLVSS

QLVLANKLNLAVVGSEDGTDMDYNDSIVILNWPLG 

 

Protein 2: 
AWKGEVLANNEAGQVTSIIYNPGDVITIVAAGWASYGPTQKWGPQGDREHPDQGLICHDAFCGALVMKIGNSGTIPVN

TGLFRWVAPNNVQGAITLIYNDVPGTYGNNSGSFSVNIGKDQS  

 

Protein 3: 
SSVQTAATSWGTVPSIRVYTANNGKITERCWDGKGWYTGAFNEPGDNVSVTSWLVGSAIHIRVYASTGTTTTEWCWDG

NGWTKGAYTATN 

Určené koeficienty jsou: 45 687, 7105, 27 860 M-1 cm-1. 



Extinkční koeficient 

Úkol 7: Stejná situace. Ale nyní předpokládejte, že student má internet v mobilu. 

 (A že je příliš nervózní a nedokáže to odhadnout. Což je rychlejší.) 

Protein 1: 
AQQGVFTLPARINFGVTVLVNSAATQHVEIFVDNEPRAAFSGVGTGDNNLGTKVINSGSGNVRVQITANGRQSDLVSS

QLVLANKLNLAVVGSEDGTDMDYNDSIVILNWPLG 

 

Protein 2: 
AWKGEVLANNEAGQVTSIIYNPGDVITIVAAGWASYGPTQKWGPQGDREHPDQGLICHDAFCGALVMKIGNSGTIPVN

TGLFRWVAPNNVQGAITLIYNDVPGTYGNNSGSFSVNIGKDQS  

 

Protein 3: 
SSVQTAATSWGTVPSIRVYTANNGKITERCWDGKGWYTGAFNEPGDNVSVTSWLVGSAIHIRVYASTGTTTTEWCWDG

NGWTKGAYTATN 

Určené koeficienty jsou: 45 687, 7105, 27 860 M-1 cm-1. 



Jak stabilní je můj protein? 

• Stabilita in vivo  x  in vitro. 

 

• Stabilita v buňce  x  ve zkumavce. 

 

 

 

 

 

 

• Degradace proteinu v buňce je aktivní proces. 

 

• In vivo half-life  x  instability index 



Jak stabilní je můj protein? 

• In vivo half-life 

 



Protein 1: 
MAQQGVFTLPARINFGVTVLVNSAATQHVEIFVDNEPRAAFSGVGTGDNNLGTKVINSGSGNVRVQITANGRQSDLVS

SQLVLANKLNLAVVGSEDGTDMDYNDSIVILNWPLG 

 

Protein 2: 
MDRNGNFSLPPNTAFKAIFYANAADRQDLKLFIDDAPEPAATFVGNSEDGVRLFTLNSKGGKIRIEASANGRQSATDA

RLAPLSAGDTVWLGWLGAEDGADADYNDGIVILQWPIT 

 

Protein 3: 
MERDGTFNLPPHIKFGVTALTHAANDQTIDIYIDDDPKPAATFKGAGAQDQNLGTKVLDSGNGRVRVIVMANGRPSRL

GSRQVDIFKKSYFGIIGSEDGADDDYNDGIVFLNWPLG 

Jak stabilní je můj protein? 

Úkol 8: Predikujte in vivo half-life následujících proteinů: 



Odštěpuje se iniciační methionin? 

Protein 1: 

M AQQGVFTLPARINFGVTVLVNSAATQHVEIFVDNEPRAAFSGVGTGDNNLGTKVINSGSGNVRVQITANGRQSDL 

VSSQLVLANKLNLAVVGSEDGTDMDYNDSIVILNWPLG 

 

Protein 2: 

M DRNGNFSLPPNTAFKAIFYANAADRQDLKLFIDDAPEPAATFVGNSEDGVRLFTLNSKGGKIRIEASANGRQSATD 
ARLAPLSAGDTVWLGWLGAEDGADADYNDGIVILQWPIT 

 

Protein 3: 

M ERDGTFNLPPHIKFGVTALTHAANDQTIDIYIDDDPKPAATFKGAGAQDQNLGTKVLDSGNGRVRVIVMANGRPSR 
LGSRQVDIFKKSYFGIIGSEDGADDDYNDGIVFLNWPLG 



Jak stabilní je můj protein? 

• Instability index 

 



Jak stabilní je můj protein? 

Úkol 9: Student se má rozhodnout, se kterými proteiny bude pracovat příští dva 

 roky v rámci diplomové práce. Poučen předchozími chybami se chce 

 poradit se svými kolegy (s Vámi). Vyberte mu dva proteiny! 

Protein 1: 
SDVDIEAQDAGQTLVQVISIPSGETWVAIQLPSQYRYFDFVFENVSPTSSGSVLVAQMAPQSGGVYGSNYSGSGWGND

LGGGGFYGYSEAKWMCLWPANRSGPSSKTGLYGTCKLMNLNQSSAVPSVTSNLFAPTAYKNEPGYANVGGCCQKIRGL

ASSIQFAFALAGGNVPQNTDTFNGGTIKVYGWN  

 

Protein 2: 
LVIVDAVTLLSAYPEASRDPAAPTVIDGRHLYVVSPGDAAQLGHNDSRLFTGLSPGDQLHLRETALALRAEVSVLFIR

FALKDAGIVAPIELEVRDAATAVPDADDLLHPSCRPLKDHYWRSDVLAAGATTCTADFAVCDRDGTVSGYFRWETSIE

IAGSQPDTKQPGFKPSS 

 

Protein 3: 
PLLSASIVSAPVVTSETYVDIPGLYLDVAKAGIRDGKLQVILNVPTPYATGNNFPGIYFAIATNQGVVADGCFTYSSK

VPESTGRMPFTLVATIDVGSGVTFVKGQWKSVRGSAMHIDSYASLSAIWGTAAPSSQGSGNQGAETGGTGAGNIGGGG 

 

Protein 4: 
ADSQTSSNRAGEFSIPPNTDFRAIFFANAAEQQHIKLFIGDSQEPAAYHKLTTRDGPREATLNSGNGKIRFEVSVNGK

PSATDARLAPINGKKSDGSPFTVNFGIVVSEDGHDSDYNDGIVVLQWPIG 



Aliphatic index 

Grand average of hydropathy 

Hydrofobní/hydrofilní 

proteiny? 

Membránové proteiny? 



Grand average of hydropathy 

Protein 1: 
DPIALTAAVGADLLGDGRPETLWLGIGTLLMLIGTFYFIVKGWGVTDKEAREYYSITILVPGIASAAYLSMFFGIGLT

EVQVGSEMLDIYYARYADWLFTTPLLLLDLALLAKVDRVSIGTLVGVDALMIVTGLVGALSHTPLARYTWWLFSTICM

IVVLYFLATSLRAAAKERGPEVASTFNTLTALVLVLWTAYPILWIIGTEGAGVVGLGIETLLFMVLDVTAKVGFGFIL

LRSRAILGDTEAPEPSAGAEASAAD 

 

Protein 2: 
KLAVYSTKQYDKKYLQQVNESFGFELEFFDFLLTEKTAKTANGCEAVCIFVNDDGSRPVLEELKKHGVKYIALRCAGF

NNVDLDAAKELGLKVVRVPAYDPEAVAEHAIGMMMTLNRRIHRAYQRTRDANFSLEGLTGFTMYGKTAGVIGTGKIGV

AMLHILKGFGMRLLAFDPYPSAAALELGVEYVDLPTLFSESDVISLHCPLTPENYHLLNEAAFDQMKNGVMIVNTSRG

ALIDSQAAIEALKNQKIGSLGMDVYENERDLFFEDKSNDVIQDDVFRRLSACHNVLFTGHQAFLTAEALTSISQTTLQ

NLSNLEKGETCPNELV 

 

 

Úkol 10:  Porovnejte typický membránový a cytoplasmatický 

  protein. 



Grand average of hydropathy 



PSORT 

• Predikce lokalizace proteinů v buňce (prokaryotická                     

i eukaryotická). 

 

• Lokalizace proteinů napomáhá určení (ověření) jejich funkce.  

 

• Vypovídá o předpokládaných vlastnostech proteinů 

(cytoplasmatické  x  membránové). 



PSORT 



PSORT 



PSORT 

Cytoplasma 

Cytoplasmatická 

membrána 

Buněčná stěna 

Periplasmatický 

prostor Periplasmatický 

prostor 

Vnější membrána 

Gram pozitivní  Gram negativní  
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Cytoplasma 

Cytoplasmatická 

membrána 

Buněčná stěna 

Periplasmatický 

prostor Periplasmatický 

prostor 

Vnější membrána 

Gram pozitivní  Gram negativní  



PSORT 



PSORT 

Protein 1: 
DPIALTAAVGADLLGDGRPETLWLGIGTLLMLIGTFYFIVKGWGVTDKEAREYYSITILVPGIASAAYLSMFFGIGLT

EVQVGSEMLDIYYARYADWLFTTPLLLLDLALLAKVDRVSIGTLVGVDALMIVTGLVGALSHTPLARYTWWLFSTICM

IVVLYFLATSLRAAAKERGPEVASTFNTLTALVLVLWTAYPILWIIGTEGAGVVGLGIETLLFMVLDVTAKVGFGFIL

LRSRAILGDTEAPEPSAGAEASAAD 

 

Protein 2: 
KLAVYSTKQYDKKYLQQVNESFGFELEFFDFLLTEKTAKTANGCEAVCIFVNDDGSRPVLEELKKHGVKYIALRCAGF

NNVDLDAAKELGLKVVRVPAYDPEAVAEHAIGMMMTLNRRIHRAYQRTRDANFSLEGLTGFTMYGKTAGVIGTGKIGV

AMLHILKGFGMRLLAFDPYPSAAALELGVEYVDLPTLFSESDVISLHCPLTPENYHLLNEAAFDQMKNGVMIVNTSRG

ALIDSQAAIEALKNQKIGSLGMDVYENERDLFFEDKSNDVIQDDVFRRLSACHNVLFTGHQAFLTAEALTSISQTTLQ

NLSNLEKGETCPNELV 

 

 

Úkol 11:  Analyzujte proteiny z Úkolu 10 pomocí nástroje PSORT. 

  Oba proteiny pocházejí z Gram negativních bakterií. 



PSORT 



PSORT 



PSORT 

Protein 1: 
MKYKTVKSIPLFLLGSIVFTACSTPQSTFHLPVQTTVSAIKKDISGKTATAVKAASSSSSTTTSNDDNNQ 

KGYFLETNRSTGTYDPNNSTRLIKLGESGDFHAADQNKPEEALFERLYGGIASLLNFRIIKPALTYWNTV 

TPSLKAIGKSSNLITFSQDIDETELQRALANNLIVADDGNNNFWFGLKSLSFNSAKLTDNAQTQMAQKTT 

QAVTLKSQAQMSSTNTKNTNKKIDLRDKITLSSTMNTQGSGDNKNPSSGLIQKLVSVENIEAEFSFVKTG 

FNGNEIKFGDFVTENSPTTTQLKQVWKKKWGTELKKTNYKLQLNNFSLLLTYTPEVNKVEKGNNGDSNKG 

TIATPNGFSFLYPANLNETPSSSSSYWTNVTDLTKAATDTENTNLLNDLQKSQEQVNQFVAAITQNHLDV 

SEAALTKKQFGSLSISDFFKAIFKENGKDTKAKS 

 

 

 
 

 Úkol 12:  Student má za úkol izolovat zajímavý (pro vedoucího) 

  protein z Gram negativní bakterie. Po několikadenním 

  pěstování čtyř litrů kultury se student snažil získat          

   z buněk protein (další týden práce), ale získal 

pouze   mizivé množství… Jeho kolegyně si myslí, že se jedná                  

  o membránový protein, který je labilní a nevydrží proces 

  izolace. Ověřte její teorii… 



PSORT 

Protein 1: 
LVIVDAVTLLSAYPEASRDPAAPTVIDGRHLYVVSPGDAAQLGHNDSRLFTGLSP

GDQLHLRETALALRAEVSVLFIRFALKDAGIVAPIELEVRDAATAVPDADDLLHP

SCRPLKDHYWRSDVLAAGATTCTADFAVCDRDGTVSGYFRWETSIEIAGSQPDTK

QPGFKPSS 

 
 

 
 

 

Úkol 13: Student má za úkol charakterizovat a   

  navrhnout možnou funkci proteinu     

  z Burkholderia cenocepacia. Pomozte mu. 



WoLF PSORT 



WoLF PSORT 

• Predikce lokalizace proteinů v eukaryotických 

buňkách (živočichové, rostliny, houby). 

 

• Mnohem více možných lokalizací proteinů! 



WoLF PSORT 

Protein 1: 
MKWLLLLGLVALSECIMYKVPLIRKKSLRRTLSERGLLKDFLKKHNLNPARKYFPQWEAPTLVDEQPLENYLDMEYFG

TIGIGTPAQDFTVVFDTGSSNLWVPSVYCSSLACTNHNRFNPEDSSTYQSTSETVSITYGTGSMTGILGYDTVQVGGI

SDTNQIFGLSETEPGSFLYYAPFDGILGLAYPSISSSGATPVFDNIWNQGLVSQDLFSVYLSADDQSGSVVIFGGIDS

SYYTGSLNWVPVTVEGYWQITVDSITMNGEAIACAEGCQAIVDTGTSLLTGPTSPIANIQSDIGASENSDGDMVVSCS

AISSLPDIVFTINGVQYPVPPSAYILQSEGSCISGFQGMNLPTESGELWILGDVFIRQYFTVFDRANNQVGLAPVA  

 

Protein 2: 
RKSTGGKAPRKQLATKAARKSAPATGGVKKPHRYRPGTVALREIRRYQKSTELLIRKLPFQRLVREIAQD 

FKTDLRFQSSAVMALQEASEAYLVGLFEDTNLCAIHAKR  

 

 

Úkol 14:  Predikujte možnou lokalizaci proteinu z Homo sapiens a 

  zkuste predikovat lokalizaci proteinu z Vampyroteuthis 

  infernalis, i když je k dispozici jen fragment proteinu.  



Zisk informací o známých proteinech 

Struktura 

Funkce 

Gen          Protein 

Protein je správně sbalený, aktivní, v dostatečném 

množství a koncentraci 

Optimální 

podmínky  

• Mnoho proteinů již bylo popsáno (sekvence, struktura, 
funkce). 

 

• Informace o nich jsou sdruženy v databázích. 



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

EBI 
Evropský institut 

pro bioinformatiku 

http://www.ebi.ac.uk/ 

Center for Information Biology  

CIB 
Centrum pro informační 

biologii 

http://www.cib.nig.ac.jp/ 

National Center for Biotechnology Information  

NCBI 
Národní centrum  

pro biotechnologické 

informace 

Bioinformatická centra 

Instituce zabývající se shromažďováním, správou a poskytováním 

dat a informací a vývojem analytických nástrojů.  

EBI/NCBI/CIB 



Bioinformatická centra 



Databáze 



Vyhledávací systém 



Vyhledávací systém 

• Textové vyhledávání může selhat (nedostatečná 
anotace). 

 

• Vyskytuje se shodná nebo podobná sekvence                 
v databázi? (Identifikace možné funkce na základě 
homologie.) 

 

• Specializované nástroje (algoritmy) pro „seřazení“ 
(alignment) sekvencí. 

 

 
RKSTGGKAPRKQLATKAARKSAPATGGV

KKPHRYRPGTVALREIRRYQKSTELLIR

KLPFQRLVREIAQDFKTDLRFQSSAVMA

LQEASEAYLVGLFEDTNLCAIHAKR  

Podobné 

sekvence… 



BLAST 



Protein 2: 
RKSTGGKAPRKQLATKAARKSAPATGGVKKPHRYRPGTVALREIRRYQKSTELLIRKLPFQ

RLVREIAQDFKTDLRFQSSAVMALQEASEAYLVGLFEDTNLCAIHAKR  

 
 

BLAST 

Úkol 15: Použijte BLAST a pokuste se blíže určit funkci 

  proteinu z Vampyroteuthis infernalis.  

http://en.wikipedia.org/wiki/File:Vampyroteuthis_infernalis.jpg
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