Proteinova bioinformatika I-I11

Shrnuti a procviceni



shrnuti | - Resersni projekt: NQO1

NAD(P)H:chinonoxidoreduktasa / reference
Protein: NP_000894, P15559 / 274 AMK; 30,8 kDa; trypsin Stépi 33x (59AMK nejdelsi peptid)...
Flavodoxinova doména ‘sHlasodoxini2iuy , N-terminalni signalni peptid
Rozpustny protein

Podobné proteiny vyhledany, FASTA soubory ulozeny

Sekvence porovnany (evolucni strom)
3D struktura




Pr1: DHRS7Y

* Vyhledejte v databazi NCBI sekvence téchto dvou lidskych enzymu

DHRS7B (AAHO9679.1) a DHRS7C (AA|47025.1) a provedte

paroveé porovnani.
* Jaka je identita téchto dvou proteinu?
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>>BAH0S67%.]1 Dehydrogenase/reductase (SDR family) member (225 aa)
i g=rt score: 840; 246.0 bits; E(1l) < Se-70
45.0% identityf(76.3% similar) in 300 aa overlap (5-301:24-319)
zde je poZadovand informace o identité sekvenci (u
10 prvniho nalegeného porognani) 40 50 60
BAT470 MLPLLL--LGISGLLFIYQEVSRLWSESAVONEVVVITDAISGLGEECARVFHTGGARLV

BRHOS6 ILPLLFGCLGVEGLFRLLOWVR---GEAYLRNAVVVITGATSGLGEECAEVEFYARGARLV
320 40 0 &0 70 80

70 80 11} 100 110 120
AAT470 LCGENWERLENLYDALI-SVADPSKETFTPELVLLDLSDISCVEDVAREVLDCYGCVDILI
ALHOS6 LCGRNGGRALEELIRELTASHATEVQTHEPYLVIFDLTDSGAIVARARRTILOCFGYVDILV
ga 100 110 120 130 140

130 140 150 la0 170 180
RAT470 NNASVEVEGPRHRISLELDERIMDANYFGPITLTEALLENMISRRTGQIVLVNNIQGEFG

BLHOS6 NNAGISYRGTIMDTTIVDVDERVMETNYFGPVALTEALLESMIKRROGHIVAISSIQGEMS
150 160 170 180 190 200

150 oo 210 220 230 240

ARHOS96 IPFRESAYAASEHATQAFFDCLRAEMEQYEIEVIVISPGYIHT-NLSVNAITADGSRYGVM
210 220 230 240 250

250 260 270 280 290 300
RAT470 FRELTYGVHEVEVAEEVMRTIVRRREQEVFMANPIPERAAVYVRTFFPEFFFAVVACGVEER

260 270 280 290 300 310



Pr2: isoformy NQO1

e Stahnéte si z Uniprot databaze tri sekvence isoforem lidské NQO1 a
porovnejte je. Odpovida vase porovnani popisu jednotlivych
isoforem?
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 Napovéda: Uniprot ID: P15559, vlevo oddil sekvence (3), stahnéte fasta
formaty a porovnejte pomoci napr. multalin, cobalt..popis je u kazdé isoformy
zvlast (pr. i2:140-173: Missing.)
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e Stahnéte si z Uniprot databaze tri sekvence isoforem lidské NQO1 a
porovnejte je. Odpovida vase porovnani popisu jednotlivych

isoforem?

 Napovéda: Uniprot ID: P15559, vlevo oddil sekvence (3), stahnéte fasta
formaty a porovnejte pomoci napr. multalin, cobalt..popis je u kazdé isoformy
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sp IP155591 HQO1_HUHAN
gp IP15559-2 | HOO1_HUH
sp IP15559-31HOQ01_HUH

Consensus

sp |P15559 1 HOO01_HUHAN
sp IP15559-2 1 HOO1_HUH
sp IP15559-31HOQ01_HUH

Consensus

sp |P15559 1 HOO01_HUHAN
sp IP15559-2 | HOO1_HUH
sp IP15559-3 1 HOO1 _HUH

Consensus

1 10 20 30 40 50 60 10 80 90 100 110 120 130
1 |
HYGRRAL I¥LAHSERTSFNYAHKEARARALKKKGHEYYESDOLYAHNFHPTISRKDI TGKLKDPANFAYPAESYLAYKEGHL SPDIYAEAKKLEARDLY IFOFPLOHFGYPATLKGHFERVFIGEFAYTYA
HYGRRALIVLAHSERTSFHYANKEAARRALKKKGHEYYESDLYANNFHPTITSRKDITGKLKDPANFAYPRESYLAYKEGHL SPDIYAEOKKLEARDLYIFAFPLAHFGYPAILKGHFERYFIGEFAYTYA
HYGRRALIYLAHSERTSFNYAHKEARAARALKKKGHEYYESDL Y AHNFHPTISRKDITGKLKDPANFOQYPAESYLAYKEGHLSPDIVAEOKKLEARDLYIFQ
HYGRRALIVLAHSERTSFHYANKEAARAALKKKGHEYYESDLYANNFHPIISRKDITGKLKDPANFAYPRESYLAYKEGHLSPDIYAEQKKLEARDLYIFAf plquf gvpailkgwfervfigefaytya

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
| |
ANYDKGPFRSKKAYLSITTGGSGSHY SLOGIHGDHHY ILHPIOSGILHFCGFOVLEPOLTYSIGHTPADARIOILEGHKKRLENIHDETPLYFAPSSLFDLHFOAGFLHKKEYODEEKHKKF GLSYGHHL
AHYDKGPFRS GILHFCGFOYLEPALTYSIGHTPADARIOILEGHKKRLENIHDE TPLYFAPSSLFDLHF OAGFLHKKEYODEEKNKKF GLSYGHHL
--------- SKKAYLSITTGESGSHYSLOGIHGDHHYILHPIOSGILHFCGFOYLEPOLTYSIGHTPADARIOIL EGHKKRLENIHDE TPLYFAPSSLFDLHF OAGFLHKKEYODEEKNKKF GLSYGHHL
anydkgpfrSkkavlsittggsgsnyslqgihgdanvilwpiqsGILHFCGFOVLEPOLTYSIGHTPADARIOILEGHKKRLENIHDETPLYFAPSSLFDLHFOAGFLHKKEYODEEKHKKF GLSYGHHL

261 270 274

eyt Isoform 2 (identifier: P15559-2) [UniParc]| & FASTA
GKSIPTDHNOIKARK
GKSIPTDHOIKARE
GKSIPTDHNOIKARK

The sequence of this isoform differs from the canonical sequence as follows:
140-173: Missing.



Pr3: sulfotransferasa

* Pomoci proteomickych nastroji predpovézte fyzikalné-chemické
vlastnosti sulfotransferasy (sulfotransfe 'aSe) z krevnicky strevni

(Schistosoma mansoni)

* Predpovezte isoelektricky bod tohoto proteinu.
* Spocitejte molekulovou hmotnost.
* Kolik cysteinovych zbytku tento protein obsahuje?



Pr3: sulfotransferasa

* Pomoci proteomickych nastroji predpovézte fyzikalné-chemické
vlastnosti sulfotransferasy (sulfotransfe 'aSe) z krevnicky strevni

(Schistosoma mansoni)

* Predpovezte isoelektricky bod tohoto proteinu.
* Spocitejte molekulovou hmotnost.
 Kolik cysteinovych zbytku tento protein obsahuje?

* Napovéda: Uniprot-G4VLES



Pr4:identifikace nezname sekvence (moodle)

* Pomoci predikce domén urcete o jakou sekvenci by se mohlo jednat.
* Ovérte tuto skutecnost pomoci programu BLAST.

* 7 jakého organismu tato sekvence pochazi?

* Obsahuje néjaké transmembranové useky?
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inside

Doména: 2x glykosyltransferasa 3 TM

[0 uDP-glucuronosyl UDP-glucosyliransferase domain containing protein [Haemonchus contortus] 2152 2152 100% 0.0 100% CDJ89503.1

[organismus]




