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Proteinova bioinformatika |

Cile:

Student bude schopen vyhledat a stahnout poZzadovanou sekvenci
proteinu. Na zakladé sekvence bude schopen urcit (nalézt nebo spocitat)
fyzikalné-biochemické vlastnosti proteinu.

Hledani proteinovych sekvenci

Uniprot (http://www.uniprot.org/)

Uniprot predstavuje sekunddrni databazi, ktera obsahuje proteinové sekvence revidované (v ramci
Swiss-Prot databaze) a nerevidované (v Tremble databazi), které vznikly pouhym prekladem sekvenci
nukleotidovych. V databazi Uniprot je k nalezeni kromé nazvu proteinu a genu, také pristupové Cislo
(napf.P15559) unikatni pro kazdy protein. Dale zde mlzeme nalézt funkci proteinu, bunécnou
lokalizaci, strukturni informace, ,,cross-reference” do jinych databazi a predevsim sekvence vsech
isoforem proteinu.

Sekvence jsou zobrazovany ve formatu pro prehlednost rozdélenou ¢isly:
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MVGRRALIVL AHSERTSFNY AMKEAAAAAL KKKGWEVVES DLYAMNFNPI
L] 7a 8e 90 lea
TSRKDITGKL KDPANFQYPA ESVLAYKEGH LSPDIVAEQK KLEAADLVIF
1lla 12e 13e 140 158

QFPLOQWFGVP AILKGWFERV FIGEFAYTYA AMYDKGPFRS KKAVLSITTG

Z hlediska dalsi prace se sekvencemi, je tento format ale nepoutzitelny, Uniprot umoZzriuje nahled
nebo pro pfimé stazeni i FASTA format kazdé sekvence:

»sp|P15559 |MQO1_HUMAN MAD{P}H dehydrogenase [gquinone] 1 OS=Homo sapiens GH=NQO1 PE=1 SVW=1
MWGRRALIVLAHSERTSFNYAMKEAAALAAL KEKGWEVVESDLYAMNFNPIISRKDITGKL
KDPANFQYPAESVLAYKEGHLSPDIVAEQKKLEAADLVIFQFPLOWFGVPAILKGHFERY
FIGEFAYTYAAMYDKGPFRSKKAVLSITTGESGSMYSLQGIHGDMNVILWPIQSGILHFC
GFOVLEPQLTYSIGHTPADARIQILEGHWKKRLENIWDETPLYFAPSSLFDLNFQAGF LMK
KEVQDEEKNKKFGLSVGHHLGKSIPTDMQIKARK

(FASTA format=styl zapisu sekvenci, v prvnim radku je >, nasledovany nazvem sekvence (mUze byt
cokoliv, na dalsim fadku zacina vlastni sekvence)

V sekci ,,Pathology & Biotech” jsou k nalezeni informace o propojeni pfislusSného proteinu s rdznymi
patologickymi stavy, pfipadné propojené odkazy do chemickych databazi obsahujicich Iéciva (pf.
Drugbank), ktera maji s danym proteinem néjakou spojitost (pt.ligandy, inhibitory...)


http://www.uniprot.org/

V sekci ,,Cross-references” jsou k nalezeni odkazy do dalSich databazi, véetné odkazli na referencni
sekvence s unikatnimi pristupovymi kody do databdze NCBI a to zacinajici ,,NP_...“ pro proteinové
sekvence a ,NM_...“ pro sekvence nukleotid( (pfislusné kédujici sekvence).

NCBI Protein database (https://www.ncbi.nIm.nih.gov/protein)

Primarni databaze, ktera obsahuje veskeré proteinové sekvence (nerevidované). Sekvence se opakuji
a nejsou pfilis prehledné dohledatelné (idealni je dostat se na pfislusnou sekvenci odkazem skrz
databazi Uniprot).

Hned v Uvodu zobrazeni konkrétniho proteinového vstupu ,entry” je odkaz na FASTA format
sekvence, Cisty zapis pro dalsi aplikace. (Na konci vstupu je tato sekvence zobrazena s Cisly pro
prehlednost.) Graphics umoziuje grafické zobrazeni sekvence, véetné riznych vlastnosti, dlleZitych
oblasti apod.

Dale je identifikacni Cislo konkrétni sekvence (accession number), vétSinou ,NP_...“, pocet
aminokyselin a nazev proteinu. Nasleduje vétSinou odkaz na zdroj nukleotidové sekvence, ze které
pfislusny protein vznikl (REFSEQ ,NM_...“).

Tato databaze obsahuje navic reference na literaturu tykajici se daného proteinu, které je mozné si
prohlizet pfimo pres odkaz na Pubmed (PMID dislo).

V pravém sloupci jsou moznosti rliznych typu analyz sekvenci, BLAST (hledani podobnosti),
identifikace domén nebo primo hledani usekl v dané sekvenci.

Analyza proteinovych sekvenci

V ramci portalu SMS Suite je moZné provadét rlzné Upravy a pocitat rlizné vlastnosti proteinovych
sekvenci. Sekvence se mohou vkladat jednotlivé nebo po vétsim poctu ve formatu fasta.

Portdl zahrnuje napfiklad:

Filter protein-program, ktery ,ocisti“ proteinovou sekvenci od Cisel ¢i mezer a vraci Cisty fasta
format.

Range extractor protein-program, ktery umozni vybrat poZadovanou ¢ast sekvence. Zadanou
napriklad pofadim aminokyselin (od..do), nebo poradim od konce apod.

Protein Isoelectric Point-pocita izoelektricky bod dané aminokyselinové sekvence
Protein Molecular Weight-pocita molekulovou hmotnost dané aminokyselinové sekvence

Protein Stats-pocita statistiku zastoupeni jednotlivych aminokyselin zadané sekvence

V rdmci portalu Expasy.org lze pocitat vlastnosti zadanych sekvenci naptiklad programem
,ProtParam”, ktery po zadani Cisté sekvence (ne fasta format) vypocita molekulovou hmotnost,
izoelektricky bod, statistiku atd.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein

Simulace Stépeni proteasami

V ramci portalu Expasy.org Ize simulovat Stépeni zadanych sekvenci rliznymi proteasami programem
,Peptide Cutter”. Pfi zakladnim nastaveni program predikuje Stépeni viemi moznymi proteasami. Ve
vystupu abecedné ukazuje, jaké proteasy stépi kolikrat a za jakymi aminokyselinami (dle poradi

v sekvenci).

Zaddni Ize omezit jen na vybrané enzymy (napfiklad Trypsin) a pti zaskrtnuti poZzadavku tabulky
jednotlivych peptidd, ziskame také prehled jak dlouhé a jakou hmotnost by mély vzniklé fragmenty
po Stépeni.



