BIOINFORMATIKA V PRAXI — CVICENI 7

PREDIKCE VLASTNOSTI PROTEINIOI
ZAKLADNI FYZIKALNE-CHEMICKA CHARAKTERISTIKA PROTEINU

STUDIJNI MATERIALY
The ExPASy (Expert Protein Analysis System) proteomics server of the Swiss Institute
of Bioinformatics (SIB), http://www.expasy.org/.

UKOL 1
Pomoci programu Compute pI/Mw (http://web.expasy.org/compute pi/) urcete teoretickou
molekulovou hmotnost a izoelektricky bod proteinu.

RVILMEILFDMTRSPIDIELIFLKVVKVSETALEMAVEFPQRWCHGARQGWSIPNALVAEQIVVLAARVDRPLTIS
VEAAVKSIFELISPSPVELQSSTGKAAYDEFGGKLYSTADADTRNGNIQGLRIHYSLFLEFDMHPKEGMLEGIAVET
SVVPTDEDIGNSPSKKTKLSRAPYYDGFHAGTIQATTNYAEKSKQTLMLEGNNVKLHDYQQAKECVLGNHAWPDL
RKNRGGLEGRCRDNL

Izoelektricky bod - pl
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UKOL 2
Vyhledejte na ExPASy predik¢éni nastroje pro predikci posttranslacnich modifikaci proteint.

UKOL 3
U nasledujicich hypotetickych savéich proteini predikujte moZznd mista fosforylace a
c-mannosylace. Které aminokyseliny jsou pfi téchto procesech modifikovany?

Protein 1
SCLAETQQOMVKAERKLCHMHVKTCCFYTAFAEVRYTDQYPRGMCTDHEKSNEQEQTFRSHHAFMTHEHMANSFGL
VTQQCELRSFDTPKFYVLLACNKKFQAAPPQQVGCICLDYMYIFETIGGPVNIVIIKIDHLTDYMSGKSLKPARY
GDEMRNPMNCPNERSGVPGSMNNYSGDFMRNFNISDQIALIKHYDVYCHLPVR

Protein 2
LFFWVGWKPIKIQQPYWMHNIGMLWNVVILGVPFCNPWEELEMAWVCHHEWERHNVNGCKWLY PFQKVMGKNLGR
PNVYQHHQDHAGPNIVRMGMEFYQONFLHDAIFCYKANGKAGPQWEDYLVCHDKNIFAFWPCYQGRKFDEWCMVQL
WDCIEKPAAMCYVRDPNKIEVLRDKGEARKLLPMMICYYNDQIDPWNYIFLHVPMQYEFDRRAKQYWDEMQACRY
IVIDDCRHMEMLAFCOMNHRCYFGQAKHREHGRFA


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

UKOL 4
Pomoci programu ProtParam (http://web.expasy.org/protparam/) urcete zakladni fyzikéaIné-
chemické parametry nasledujicich proteind.

Protein 1
HLGYKRWRWSDLFDNKSTALVVARCRIAQAPYDHCINPETRYMMRHWMKCHCAWNECGGRHFENMNAICAWCDEG
LLSTESMVKSFYIRTQPESCSWPYIHTCPLEHSLVKRNLIPYFEHTKGWYEATAHVACIFDEHIDGRWNQISRQG
WWYLPPNMNCWNMFYLIGYIQMGODIRHCHKDHQGVFLRFFDKQHFLQVDNMAFKHTNNCVY PWKIRQNPEWLDC
PNPPGYVDWVCMYVIPOMVEVTSCSINKETWFEIPEYWEFTTKWPGNTYTLVFKGYGADKTSKRQDTMMGQLDGR
PSKAMYSCGMDLSHSAHAQVIPMTNEWSEQLVYFKS IMVDGRMAFRQADQFCQLTHAEKV

Protein 2
ATGGCAACACAAGGAGTGTTCACCCTTCCCGCCAACACCCGGTTCGGCGTCACCGCCTTCGCCAACT CGTCCGGAACCCAGAC
GGTGAACGTGCTGGTCAACAACGAGACGGCCGCGACCTTCAGCGGGCARAGCACCAATAACGCCGTCATCGGCACCCAGGTGC
TCAACTCCGGCAGCAGTGGCAAGGTACAGGTCCAGGTCAGCGTCAACGGCCGCCCCTCGGATCTGGTCTCGGCACAGGTAATC
CTGACCAACGAGCTGAACTTCGCCCTGGTCGGCTCTGAAGACGGCACCGACAACGACTACAACGACGCCGTCGTGGTGATCAA
CTGGCCGCTCGGCTAG

UKOL 5
Pomoci programu GPMAW (http://www.alphalyse.com/gpmaw _lite.html) urcete zakladni
fyzikaln¢é-chemické parametry néasledujiciho proteinu.

KIGEDNTQECMCSPLHSNGGSEYLVAGGKAKPAGKLAQHWGORILGTQRTSAVESGVLAYARATSAGEKTROWQOR
IANSRLIVDKNPNDVAKTKRSYTILILKVNRDEQYIPDATVLVADGTFILGDNLVIEKLTEFPALNPFSFHRDAR
GESQEEVEGLVKMMPDPSHGLLNLVTVATSYVIIMFSLEAVSRIMLFAYASPLTLKLDEFKMNGPKEYDIWVQEE
PFDFLQVHDSATHRRRIGPLC

UKOL 6
Akceptuji Compute pI/Mw, ProtParam a GPMAW nestandardni proteinogenni
aminokyseliny selenocystein a pyrolysin?

UKOL 7
Porovnejte teoretickou stabilitu nasledujicich proteinti.

Protein 1
LVIVDAVTLLSAYPEASRDPAAPTVIDGRHLYVVSPGDAAQLGHNDSRLFTGLSPGDQLHLRETALALRAEVSVL
FIRFALKDAGIVAPIELEVRDAATAVPDADDLLHPSCRPLKDHYWRSDVLAAGATTCTADFAVCDRDGTVSGYFR
WETSIEIAGSQPDTKQPGFKPSSDRNGNFSLPPNTAFKAIFYANAADRQDLKLFIDDAPEPAATFVGNSEDGVRL
FTLNSKGGKIRIEASANGRQSATDARLAPLSAGDTVWLGWLGAEDGADADYNDGIVILQWPIT

Protein 2
DRNGNFSLPPNTAFKAIFYANAADRQDLKLFIDDAPEPAATFVGNSEDGVRLFTLNSKGGKIRIEASANGRQSAT
DARLAPLSAGDTVWLGWLGAEDGADADYNDGIVILQWPIT

Protein 3
LVIVDAVTLLSAYPEASRDPAAPTVIDGRHLYVVSPGDAAQLGHNDSRLFTGLSPGDQLHLRETALALRAEVSVL
FIRFALKDAGIVAPIELEVRDAATAVPDADDLLHPSCRPLKDHYWRSDVLAAGATTCTADFAVCDRDGTVSGYFR
WETSIEIAGSQPDTKQPGFKPSS

UKOL 8
Porovnejte teoreticky extink¢ni koeficient nasledujicich proteind.

Protein 1
KTDYWTHMWEMIEHQDWQPCMVIWMEFDWDVYACWWLHIKRWGYLNHLKHARSDQIQHVETRSLAMPPTVDRGDCN
FNSNVQEAWKAKKKNYCGWEQYWPSTCGIAGDFSENYLWGYACWKQIGPPESWAFSWLTYQFNYTPNTFIFMHRK
MLITWLEMSFVWCRHNWVVGSRPECR



Protein 2
HHIAINGGLFRRTNNACITCTFTCTGNFQFLDRRLSGQIACRQRFNAQVALRRRFHTFQAFRNTRHEEKCQHGNA
MQIIPQCTTHLHAFNREGHATFHAGKKNIHNAKHRNFONMNLGQKQTAQHTPCHGGQCLFRCEKNCAAGFLSGEC
LEFCAKHHEFHHFFLFFNGCKNKGEI IFRKFINPQTGIQGCILLIPSHIGLENFAFNLLGAIDGLTFMCONHQOL
QHNHFNLMCNGRKCLLGRSDCRLGNENFTGQOVGLAGLGRTALGHQTQLFTRRDTGKETRDNLTTAKETAHIAGAL
HTIRRQFKINLRQEKENHHQAFTHAENQEHGTIGFTLIGITQQOEFNNRGTKQVQHFGFALONLEHLKIRMINFCRN
QAHQORNTKLGDFEVCAANDQHANPAILALFQQGIMTRHADLTTTFNCHONENKHQRRQLRHTGEQLRQICQSDIT
MGLIRIIEVRIKARAMNEHTMHFHCLELRCARRTIGTGRLCKTGMGHDANI IHCATMHAAAIIARFTF

SAMOSTATNY PROJEKT
Pomoci programu ProtParam urCete u vaSeho proteinu zdkladni fyzikalné-chemické
parametry.

PREDIKCE VLASTNOSTI PROTEINU
LOKALIZACE A FUNKCE

PREDIKCE LOKALIZACE PROTEINU V BUNCE

Predikce lokalizace proteinu v buiice mlize byt cennym nastrojem pro urceni FUNKCE
proteinu. Z vyskytu proteini v bunce (cytoplasmatické, membranové, extracelularni,
v bunécné sténé...) mizeme napiiklad u patogennich mikroorganismii odhadnout, zda se jedna
o protein dulezity pro virulenci.
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UKOL 9
Pomoci programu PSORT (http://www.psort.org/) urete lokalizaci nasledujiciho proteinu
v burice:

Protein z bakterie Micrococcus luteus
MEINGLTWGLTIALIVGLLAFDYFAHVRKAHTPTIKEAAVWSGVYVGLALVFGLVFFAFGDTQHAVEYYTGYLLE
KALSVDNLFVFLVIMASFRVPREYQQKVLLFGITFALISRTLFILLGAAVIAAWSDVFYLFGLFLLI IAGGQLKG
EMSGDAEGAQDEADNVMVRLVKRFLPASDQFDGERLEFTTVDGKRLMT PMLLVMIAIGATDILFAFDSIPATIFGVT
QEAYIVFTATAFSLMGLRQLYFLIDGLLDRLVYLAYGLSALLAFIGVKLILHALHENNLPFINGGENVPVAEIPT
NLSLVVVVVILAITVLVSLYSPKGQALRALONAEKYSYRYSKLAEDADPAERERAAALMDRWTARAEALDQRWRD
QLLEHKDAWSAIIRTAHETRFADPRDDDARGVSEQIVRQDGPTV

UKOL 10
Pomoci programu PSORT urcete lokalizaci nasledujicich proteinid v bunce:

Protein 1 z neznamé gramnegativni bakterie
MTKYALVGDVGGTNARLALCDIASGEISQAKTYSGLDYPSLEAVVRVYLDEHGVSVEDGCIATACPITGDWVAMT
NHTWAFSIAEMKKNLGFSHLEIINDFTAVSMATPMLKKEHL IQFGGGEPVDGKPIAVYGAGTGLGVAHLVHVDKR
WISLPGEGGHVDFAPNSEEEAMILEILRAEIGHVSAERVLSGPGLVNLYRAIVKSDNRLPENLRPKDITERALAD
SCIDCRRALSLFCVIMGRFGGDLALTMGTFGGVYIAGGIVPRFLEFFKASGFRGGFEDKGRFKDYVHGIPVYLIV
HDNPGLLGSGAHLRQTLGHIL

Protein 2 z neznamé bakterie
LVIVDAVTLLSAYPEASRDPAAPTVIDGRHLYVVSPGDAAQLGHNDSRLFTGLSPGDQLHLRETALALRAEVSVL
FIRFALKDAGIVAPIELEVRDAATAVPDADDLLHPSCRPLKDHYWRSDVLAAGATTCTADFAVCDRDGTVSGYFR
WETSTIEIAGSQPDTKQPGFKPSS

Protein 3 z Aspergillus fumigatus
MKPQTAAFLLSLLGSTLAAPIQHADKGSDVKPTPTGRGAPGGFFTGFPSGVPSGLPSGFPGGPVPGGFGGDGPNG
PIPSGPVPTGAAPSGFPSFGTGPAPSGAPQGEEGSSSFGGQGVOARSPODFEDSGAAPSGAIPSGAIPTGAVPSG
APNGFGGFGQGGHGGPGGPGEEGSGPSPTGAVPSGAI PSGAAPSGAVGGFDGFGOASENSGNAQFQSSGTSPFGA
SHSGSASGHQGGRHGGDHRGQHGNGSGAIPSGAAPSGAAPSGAAGGFPGFGQGGEGSGPSPTGAVPSGAAGEFGGQ
GHGQGQGSFPTGVAPSDVPSAQPTA

UKOL 11
Urcete lokalizaci proteinu z Aspergillus fumigatus v buiice rovnéz pomoci TargetP
(http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/). Vysledky porovnejte.



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

Sekundarni databaze proteinu

- Databaze mohou obsahovat:
Proteinové DOMENY odvozené ze znamych struktur

Proteinové sekvence sefazené do SEKVENCNICH
RODIN

CHARAKTERISTICKE MOTIVY odvozené z téchto
g nich rodin.

LPPNTAFKAIFYANAADRODLELFIDD.
IPPNTDFRAIFFANAAREQOHIKLFIGD
LPPHIKFGVTALTHAANDQTIDIYIDD:
LPPNIAFGVTALVNSSAPQTIEVFVDD:

[AC]-x-V—-x (4) —{ED}.

This pattern is translated as: [Ala or Cys]-any-Val-any-any-any-any-{any but Glu or Asp}

SEKUNDARNi DATABAZE PROTEINU

Sekundarni databaze obsahuji informace odvozené z primdrnich databazi ve formé
charakteristickych vzorii sekvenci, tj. funkCnich nebo strukturnich motivi ziskanych
srovnanim primarnich dat (sekvenci). Sekundéarni databaze jsou vhodné pro vyhledavani
,vzoru‘“ charakteristického pro urcitou skupinu proteini, tj. pro urceni funkce proteind.
Sekundarni databaze proteini (PROSITE, Pfam, PRINTS, ProDom, SMART,
TIGRFAMS) jsou v soucasné dob¢ sdruzeny do integrované klasifika¢ni databaze proteinti
InterPro.

UKOL 12

Dva z  predchazejicich  proteini  analyzujte = pomoci  databdze  InterPro
(http://www.ebi.ac.uk/interpro/). Jaké domény/motivy proteiny obsahuji a jaka je
piedpokladana funkce proteinii? Popiste.

SAMOSTATNY PROJEKT
Predikujte lokalizaci svého proteinu v buiice, ddle analyzujte svilj protein pomoci databaze
InterPro a urcete jeho moZznou funkci.


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

