Поиск и анализ гомологий короткому мотиву первичной белковой последовательности мембранных хинолоксидаз.


 


	Поиск достоверных гомологий в первичных последовательностях мембранных белков затруднен тем обстоятельством, что основные строительные блоки последних состоят из весьма ограниченного набора аминокислотных остатков, обычно взаимозаменяемых в функциональном отношении. По указанной причине, в частности, до сих пор не описан единый мотив, характерный для "Q-сайтов" -  расположенных в мембранной фазе участков взаимодействия ферментов с хинонами. 


	Недавно мы обнаружили в первичных последовательностях мембранных оксидоредуктаз трех разных классов (терминальных оксидаз группы В, NO-редуктаз и цитохромов bd-типа) общий короткий консервативный мотив. На неслучайный характер гомологии указывает одинаковое пространственное расположение данного участка. На основании трехмерного представления можно предполагать, что мотив играет роль в связывании мембранного хинона, являясь, таким образом, вариантом Q-сайта. Помимо этого, обнаруженная гомология представляет большой интерес с филогенетической точки зрения: в то время как общее происхождение NO-редуктаз и терминальных оксидаз установлено достаточно давно, у цитохромов типа bd, несмотря на все усилия, до сих пор не было найдено никаких родственных связей с другими белками.


	Мы хотели бы продолжить данное исследование и с этой целью приглашаем студента для работы, связанной с анализом первичных последовательностей, поиском литературы и построением трехмерных структур коротких (20-30 остатков) белковых последовательностей. Ожидается, что студент владеет методами сравнения и выравнивания первичных последовательностей, знаком с системой PubMed и готов к освоению (с нашей посильной помощью) программ, предсказывающих топологию альфа-спиралей. Знакомство с программами для изучения трехмерных структур больших белков (типа RasMol) не является обязательным условием, но весьма приветствуется.


	Непосредственные задачи курсовой:


1. Найти  гомологии к интересующему нас короткому (10-30 остатков) мотиву в открытой для доступа базе данных белковых последовательностей.


2. Проанализировать полученные результаты: найти в литературе информацию о соответствующих белках, попытаться сгруппировать их по классам и обнаружить общие черты.


3. Для белков с известной трехмерной структурой определить пространственную локализацию мотива. 


4. При отсутствии информации о трехмерной структуре попытаться определить расположение мотива с помощью программ, предсказывающих топологию трансмембранных альфа-спиралей.





	Руководитель: Наталья Ацаркина (группа А.А. Константинова, отдел электронного транспорта, лаборатория молекулярной энергетики микроорганизмов). НИИ ФХБ им. Белозерского, 4-й этаж, комната 428, телефон: 939-55-49, е-mail: azarkina@yahoo.com Найти меня можно в 428 комнате, в любой день, как правило, после 15 часов. Прежде, чем заходить, желательно связаться по телефону или электронной почте.

















