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PREDIKCE VLASTNOSTÍ PROTEINŮ 
ZÁKLADNÍ FYZIKÁLNĚ-CHEMICKÁ CHARAKTERISTIKA PROTEINŮ 

 
 

STUDIJNÍ MATERIÁLY 

The ExPASy (Expert Protein Analysis System) proteomics server of the Swiss Institute 

of Bioinformatics (SIB), http://www.expasy.org/. 

 

ÚKOL 1 

Pomocí programu Compute pI/Mw (http://web.expasy.org/compute_pi/) určete teoretickou 

molekulovou hmotnost a izoelektrický bod proteinu. 

 
RVLMEILFDMTRSPIDIELIFLKVVKVSETALEMAVEFPQRWCHGARQGWSIPNALVAEQIVVLAARVDRPLTIS

VEAAVKSIFELISPSPVELQSSTGKAAYDFGGKLYSTADADTRNGNIQGLRIHYSLFLFDMHPKEGMLEGIAVFT

SVVPTDEDIGNSPSKKTKLSRAPYYDGFHAGTIQATTNYAEKSKQTLMLEGNNVKLHDYQQAKECVLGNHAWPDL

RKNRGGLEGRCRDNL 

 

 
 

ÚKOL 2 

Vyhledejte na ExPASy predikční nástroje pro predikci posttranslačních modifikací proteinů. 

 

ÚKOL 3 

U následujících hypotetických savčích proteinů predikujte možná místa fosforylace a 

c-mannosylace. Které aminokyseliny jsou při těchto procesech modifikovány? 

 

Protein 1 
SCLAETQQMVKAERKLCHMHVKTCCFYTAFAEVRYTDQYPRGMCTDHEKSNEQEQTFRSHHAFMTHEHMANSFGL

VTQQCELRSFDTPKFYVLLACNKKFQAAPPQQVGCICLDYMYIFETIGGPVNIVIIKIDHLTDYMSGKSLKPARY

GDEMRNPMNCPNERSGVPGSMNNYSGDFMRNFNISDQIALIKHYDVYCHLPVR 

 

Protein 2 
LFFWVGWKPIKIQQPYWMHNIGMLWNVVILGVPFCNPWEELEMAWVCHHEWERHNVNGCKWLYPFQKVMGKNLGR

PNVYQHHQDHAGPNIVRMGMEFYQNFLHDAIFCYKANGKAGPQWEDYLVCHDKNIFAFWPCYQGRKFDEWCMVQL

WDCIEKPAAMCYVRDPNKIEVLRDKGEARKLLPMMICYYNDQIDPWNYIFLHVPMQYEFDRRAKQYWDEMQACRY

IVIDDCRHMEMLAFCQMNHRCYFGQAKHREHGRFA 

http://en.wikipedia.org/wiki/Proteomics


ÚKOL 4 

Pomocí programu ProtParam (http://web.expasy.org/protparam/) určete základní fyzikálně-

chemické parametry následujících proteinů. 
 

Protein 1 
HLGYKRWRWSDLFDNKSTALVVARCRIAQAPYDHCINPETRYMMRHWMKCHCAWNECGGRHFENMNAICAWCDFG

LLSTESMVKSFYIRTQPESCSWPYIHTCPLEHSLVKRNLIPYFEHTKGWYEATAHVACIFDEHIDGRWNQISRQG

WWYLPPNMNCWNMFYLIGYIQMGQDIRHCHKDHQGVFLRFFDKQHFLQVDNMAFKHTNNCVYPWKIRQNPEWLDC

PNPPGYVDWVCMYVIPQMVEVTSCSINKETWFEIPEYWEFTTKWPGNTYTLVFKGYGADKTSKRQDTMMGQLDGR 

PSKAMYSCGMDLSHSAHAQVIPMTNEWSEQLVYFKSIMVDGRMAFRQADQFCQLTHAEKV 

 

Protein 2 
ATGGCAACACAAGGAGTGTTCACCCTTCCCGCCAACACCCGGTTCGGCGTCACCGCCTTCGCCAACTCGTCCGGAACCCAGAC

GGTGAACGTGCTGGTCAACAACGAGACGGCCGCGACCTTCAGCGGGCAAAGCACCAATAACGCCGTCATCGGCACCCAGGTGC

TCAACTCCGGCAGCAGTGGCAAGGTACAGGTCCAGGTCAGCGTCAACGGCCGCCCCTCGGATCTGGTCTCGGCACAGGTAATC

CTGACCAACGAGCTGAACTTCGCCCTGGTCGGCTCTGAAGACGGCACCGACAACGACTACAACGACGCCGTCGTGGTGATCAA

CTGGCCGCTCGGCTAG 

 

ÚKOL 5 

Pomocí programu GPMAW (http://www.alphalyse.com/gpmaw_lite.html) určete základní 

fyzikálně-chemické parametry následujícího proteinu. 
 

KIGEDNTQECMCSPLHSNGGSEYLVAGGKAKPAGKLAQHWGQRILGTQRTSAVESGVLAYARATSAGEKTRQWQR

IANSRLIVDKNPNDVAKTKRSYTILILKVNRDEQYIPDATVLVADGTFILGDNLVIEKLTEFPALNPFSFHRDAR

GESQEEVEGLVKMMPDPSHGLLNLVTVATSYVIIMFSLEAVSRIMLFAYASPLTLKLDEFKMNGPKEYDIWVQEE

PFDFLQVHDSAIHRRRIGPLC 

 

ÚKOL 6 

Akceptují Compute pI/Mw, ProtParam a GPMAW nestandardní proteinogenní 

aminokyseliny selenocystein a pyrolysin? 

    

ÚKOL 7 

Porovnejte teoretickou stabilitu následujících proteinů. 

 

Protein 1 
LVIVDAVTLLSAYPEASRDPAAPTVIDGRHLYVVSPGDAAQLGHNDSRLFTGLSPGDQLHLRETALALRAEVSVL

FIRFALKDAGIVAPIELEVRDAATAVPDADDLLHPSCRPLKDHYWRSDVLAAGATTCTADFAVCDRDGTVSGYFR

WETSIEIAGSQPDTKQPGFKPSSDRNGNFSLPPNTAFKAIFYANAADRQDLKLFIDDAPEPAATFVGNSEDGVRL

FTLNSKGGKIRIEASANGRQSATDARLAPLSAGDTVWLGWLGAEDGADADYNDGIVILQWPIT 

 

Protein 2 
DRNGNFSLPPNTAFKAIFYANAADRQDLKLFIDDAPEPAATFVGNSEDGVRLFTLNSKGGKIRIEASANGRQSAT

DARLAPLSAGDTVWLGWLGAEDGADADYNDGIVILQWPIT 

 

Protein 3 
LVIVDAVTLLSAYPEASRDPAAPTVIDGRHLYVVSPGDAAQLGHNDSRLFTGLSPGDQLHLRETALALRAEVSVL

FIRFALKDAGIVAPIELEVRDAATAVPDADDLLHPSCRPLKDHYWRSDVLAAGATTCTADFAVCDRDGTVSGYFR

WETSIEIAGSQPDTKQPGFKPSS 

 

ÚKOL 8 

Porovnejte teoretický extinkční koeficient následujících proteinů. 

 

Protein 1 
KTDYWTHMWEMIEHQDWQPCMVIWMFDWDVYACWWLHIKRWGYLNHLKHARSDQIQHVETRSLAMPPTVDRGDCN

FNSNVQEAWKAKKKNYCGWEQYWPSTCGIAGDFSFNYLWGYACWKQIGPPESWAFSWLTYQFNYTPNTFIFMHRK

MLITWLEMSFVWCRHNWVVGSRPECR 



Protein 2 
HHIAINGGLFRRTNNACITCTFTCTGNFQFLDRRLSGQIACRQRFNAQVALRRRFHTFQAFRNTRHEEKCQHGNA

MQIIPQCTTHLHAFNREGHATFHAGKKNIHNAKHRNFQNMNLGQKQTAQHTPCHGGQCLFRCEKNCAAGFLSGFC

LEFCAKHHEFHHFFLFFNGCKNKGEIIFRKFINPQTGIQGCILLIPSHIGLENFAFNLLGAIDGLTFMCQNHQQL

QHNHFNLMCNGRKCLLGRSDCRLGNFNFTGQVGLAGLGRTALGHQTQLFTRRDTGKETRDNLTTAKETAHIAGAL 

HTIRRQFKINLRQEKENHHQAFTHAENQEHGTIGFTLIGITQQEFNNRGTKQVQHFGFALQNLHLKIRMINFCRN

QAHQRNTKLGDFEVCAANDQHANPAILALFQQGIMTRHADLTTTFNCHQNENKHQRRQLRHTGEQLRQICQSDIT

MGLIRIIEVRIKARAMNEHTMHFHCLELRCARRTIGTGRLCKTGMGHDANIIHCATMHAAAIIARFTF 

 

SAMOSTATNÝ PROJEKT 

Pomocí programu ProtParam určete u vašeho proteinu základní fyzikálně-chemické 

parametry. 

 
 

PREDIKCE VLASTNOSTÍ PROTEINŮ 

LOKALIZACE A FUNKCE 

 

 
PREDIKCE LOKALIZACE PROTEINU V BUŇCE 

Predikce lokalizace proteinu v buňce může být cenným nástrojem pro určení FUNKCE 

proteinu. Z výskytu proteinů v buňce (cytoplasmatické, membránové, extracelulární, 

v buněčné stěně...) můžeme například u patogenních mikroorganismů odhadnout, zda se jedná 

o protein důležitý pro virulenci. 

 

 
 

 

 

 

 



ÚKOL 9 

Pomocí programu PSORT (http://www.psort.org/) určete lokalizaci následujícího proteinu 

v buňce: 

 

Protein z bakterie Micrococcus luteus 
MEINGLTWGLTIALIVGLLAFDYFAHVRKAHTPTIKEAAVWSGVYVGLALVFGLVFFAFGDTQHAVEYYTGYLLE

KALSVDNLFVFLVIMASFRVPREYQQKVLLFGITFALISRTLFILLGAAVIAAWSDVFYLFGLFLLIIAGGQLKG

EMSGDAEGAQDEADNVMVRLVKRFLPASDQFDGERLFTTVDGKRLMTPMLLVMIAIGATDILFAFDSIPAIFGVT

QEAYIVFTATAFSLMGLRQLYFLIDGLLDRLVYLAYGLSALLAFIGVKLILHALHENNLPFINGGENVPVAEIPT

NLSLVVVVVILAITVLVSLYSPKGQALRALQNAEKYSYRYSKLAEDADPAERERAAALMDRWTARAEALDQRWRD

QLLEHKDAWSAIIRTAHETRFADPRDDDARGVSEQIVRQDGPTV 

 

ÚKOL 10 

Pomocí programu PSORT určete lokalizaci následujících proteinů v buňce: 

 

Protein 1 z neznámé gramnegativní bakterie  
MTKYALVGDVGGTNARLALCDIASGEISQAKTYSGLDYPSLEAVVRVYLDEHGVSVEDGCIAIACPITGDWVAMT

NHTWAFSIAEMKKNLGFSHLEIINDFTAVSMAIPMLKKEHLIQFGGGEPVDGKPIAVYGAGTGLGVAHLVHVDKR

WISLPGEGGHVDFAPNSEEEAMILEILRAEIGHVSAERVLSGPGLVNLYRAIVKSDNRLPENLRPKDITERALAD

SCIDCRRALSLFCVIMGRFGGDLALTMGTFGGVYIAGGIVPRFLEFFKASGFRGGFEDKGRFKDYVHGIPVYLIV

HDNPGLLGSGAHLRQTLGHIL 

 

Protein 2 z neznámé bakterie 
LVIVDAVTLLSAYPEASRDPAAPTVIDGRHLYVVSPGDAAQLGHNDSRLFTGLSPGDQLHLRETALALRAEVSVL

FIRFALKDAGIVAPIELEVRDAATAVPDADDLLHPSCRPLKDHYWRSDVLAAGATTCTADFAVCDRDGTVSGYFR

WETSIEIAGSQPDTKQPGFKPSS 

 

Protein 3 z Aspergillus fumigatus  
MKPQTAAFLLSLLGSTLAAPIQHADKGSDVKPTPTGRGAPGGFFTGFPSGVPSGLPSGFPGGPVPGGFGGDGPNG

PIPSGPVPTGAAPSGFPSFGTGPAPSGAPQGEEGSSSFGGQGVQARSPQDFEDSGAAPSGAIPSGAIPTGAVPSG

APNGFGGFGQGGHGGPGGPGEEGSGPSPTGAVPSGAIPSGAAPSGAVGGFDGFGQASENSGNAQFQSSGTSPFGA

SHSGSASGHQGGRHGGDHRGQHGNGSGAIPSGAAPSGAAPSGAAGGFPGFGQGGEGSGPSPTGAVPSGAAGFGGQ

GHGQGQGSFPTGVAPSDVPSAQPTA 

 

ÚKOL 11 

Určete lokalizaci proteinu z Aspergillus fumigatus v buňce rovněž pomocí TargetP 

(http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/). Výsledky porovnejte.  
 

 

 

http://www.psort.org/
http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/


Sekundární databáze proteinů

• Databáze mohou obsahovat:

Proteinové DOMÉNY odvozené ze známých struktur

Proteinové sekvence seřazené do SEKVENČNÍCH 
RODIN

CHARAKTERISTICKÉ MOTIVY odvozené z těchto 
sekvenčních rodin.

 
 

 

SEKUNDÁRNÍ DATABÁZE PROTEINŮ 

Sekundární databáze obsahují informace odvozené z primárních databází ve formě 

charakteristických vzorů sekvencí, tj. funkčních nebo strukturních motivů získaných 

srovnáním primárních dat (sekvencí). Sekundární databáze jsou vhodné pro vyhledávání 

„vzoru“ charakteristického pro určitou skupinu proteinů, tj. pro určení funkce proteinů. 

Sekundární databáze proteinů (PROSITE, Pfam, PRINTS, ProDom, SMART, 

TIGRFAMS) jsou v současné době sdruženy do integrované klasifikační databáze proteinů 

InterPro. 

 

ÚKOL 12 

Dva z předcházejících proteinů analyzujte pomocí databáze InterPro 

(http://www.ebi.ac.uk/interpro/). Jaké domény/motivy proteiny obsahují a jaká je 

předpokládaná funkce proteinů? Popište. 

 

 

SAMOSTATNÝ PROJEKT 

Predikujte lokalizaci svého proteinu v buňce, dále analyzujte svůj protein pomocí databáze 

InterPro a určete jeho možnou funkci. 

 

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

