MHHHHHHENLYFQSMSEHIVNVTDASFEQDVLKADGPVLVDYWAEWCGPCKMIAPVLDEVARD
YOGKLKVCKLNIDENQDTPPKYGVRGIPTLMLEFKDGNVEATKVGALSKSQLAAFLDANISLAE
IRTDEFNILYSMMKKHEEFRWMRLRIRRMADAWIQATKSLAEKONLEKRKRKKVLVHLGLLTKE
SGFKIAETAFSGGPLGELVOWSDLITSLYLLGHDIRISASLAELKEIMKKVVGNRSGCPTVGD
RIVELIYIDIVGLAQFKKTLGPSWVHYQCMLRVLDSFGTEPEFNHANYAQSKGHKTPWGKWNL
NPOQOFYTMFPHTPDNSFLGFVVEQHLNSSDIHHINEIKRONQSLVYGKVDSFWKNKKIYLDI I
HTYMEVHATVYGSSTKNIPSYVKNHGILSGRDLOQFLLRETKLEVGLGFPYEGPAPLEATANGC
AFLNPKFNPPKSSKNTDFFIGKPTLRELTSQHPYAEVEIGRPHVWTVDLNNQEEVEDAVKATIL
NOKIEPYMPYEFTCEGMLORINAFIEKQDFCHGOQVMWPPLSALQVKLAEPGQSCKQVCQESQL
ICEPSEFFOQHLNKDKDMLKYKVTCOSSELAKDILVPSFDPKNKHCVEFQGDLLLEFSCAGAHPRHQ
RVCPCRDFIKGOVALCKDCLMNSHVYLEFLNADNARYNEISKKSDIAYPQPISNDWPDLPIEF

QRHIDDVINLNGYLYFFKGSQYVKEFDIAKAKVIDGPKFIADGWPGLKGTEFENGIDAATEFT

TNIVCFFKGSDCIDYAVNSHTIKRKSTISDRWEITKKHTEFSKNLDAVTWRINSATIALFKDNH

YIAFNPQSNTIVIGPAPVTNYTNGAFKTAQAAVLIDTDLLGSDRGNNGGCSGTCGTNDTGKH

CFOQLPQSIRFGLIAYTNTTTHKQTVNVYIDDLLVDTFTGKGTDTKAYTSGAGNVCIEIIGDG

KPCKLRYSYNTLDGKPGTVTIGAENDANNNYNDSVVVLNWPLTAALAAAQTNAAAGGGSDVD

IEAGQTLVQVVNISNGETWVAIQLPAQYRSEFDLVFENVSPSTSGSVLVAQMAPQSGGVYGSNY
SGSGWGNDLGGGGEFYGYSEAKWMCLWPANRSGPNSKTGIYGTCKLMNLNQSNAVPSVTSNLEA
PTAYKNEPGYANVGGCCQKIRGLASSIQFAFALHGGNVPONTDTFSGGTIKVYGWNHHHHHHH
H

Predikujte strukturu proteinu (Phyre, SwissProt, PSI Pfed, I-Tasser, Alphafold), zkuste jeho co
nejlepsi charakterizaci - jake budou vlastnosti proteinu, Ize vysledovat konzervovane
aminokyseliny. Je na tomto proteinu neco zvlastniho?

Nezapomerite, Ze se jedna o docela dlouhy protein, mlze se skladat z nékolika domén. A
taky nezapomerite, ze spousta predikénich programu pracuje pouze na zakladé homology
search, takze dokaze odhalit pouze to, co uz existuje v databazi.






