Материалы к занятию 7 «Карта Рамачандрана»

Немного теории

Длины валентных связей и значения валентных углов в полипептидных остовах  одинаковы во всех белках. Общая форма молекулы белка определяется вращением атомных группировок вокруг валентных связей.

Для описания такого вращения используется понятие торсионного угла (иногда его называют двугранным углом).
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Торсионный угол определен для системы из 4-х точек в пространстве. Пусть это точки A, B, C, D. Спроектируем эти точки из пространства на плоскость, перпендикулярную прямой (BC) и посмотрим на эту плоскость со стороны точки B. Тогда на плоскости мы увидим 3 точки: A' — проекцию точки A, B' — проекцию точек B и C, и D' — проекцию точки D. Торсионным углом системы {A,B,C,D} называется угол между векторами B'D' и B'A'. Значения этого угла лежат между –180°  и +180°. Напоминаем, что угол между векторами u и v считается положительным, если для совмещения их направлений первый из углов необходимо повернуть против часовой стрелки ("в положительном направлении"). 

Например, на рисунке изображена система из 4-х атомов. Торсионный угол вращения вокруг связи B-C вычисляется так: построим плоскость, перпендикулярную связи В-С и определим угол, на который необходимо повернуть проекцию C-D, чтобы совместить её с проекцией A-B.

Ниже показано, как принято приписывать знак торсионному углу, если смотреть на систему в направлении связи B(C . 
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Торсионные углы в полипептидной цепи:
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http://www.chem.qmul.ac.uk/iupac/misc/ppep1.html#160
http://bmbiris.bmb.uga.edu/wampler/tutorial/prot2.html
Подсказки к упражнениям.

К упр.1 (команды restrict, label)

Для каждого угла определите, какие атомы будут соответствовать атомам A,B,C и D на схеме, приведенной выше. Занесите в табл. отчета  атомы, координаты которых Вам понадобятся для вычисления.

Оставьте на экране изображение только этих атомов в шарнирной модели ( Ball & Stick в меню Display или команды wireframe 40, spacefill 120), Подпишите их с помощью команды label так, чтобы были видны № позиции, имя остатка и имя атома, смотрите учебник (кнопка Help в меню или см. презентацию к занятию 6).

Выберите режим вычисления торсионных углов (кнопки меню Settings=>Pick torsion).

Щелкните по каждому из 4-х атомов в том порядке, в каком они нужны для вычисления (A,B,C,D).

Значение торсионного угла появится в командном окне. 

К упр.2 (команды restrict, label, write)

Вам могут пригодиться новые команды 

 сenter  <имя множества>      перемещает указанное множество в центр окна
   zoom   600                              увеличивает масштаб в 6 раз по сравнению с исходным

 set fontsize   14      -  использовать шрифт 14pt 

   set fontstroke  2     -  сделать шрифт большей толщины

К упр.3 (команда select, write)

Сначала надо выделить множество аминокислотных остатков!

Названия множеств, понимаемые Rasmol( helix, sheet, gly, pro, all 

Для сохранения картинок в графическом файле формата GIF используйте команду write или кнопку меню Export => GIF

При выполнении этого упражнения возможны две стратегии.

1. Первая состоит в использовании следующих команд 

save  rpp  <имя файла>   — сохраняет карту Рамачандрана в файле

show  rpp   — показывает карту Рамачандрана в командном окне

Все полученные файлы сохраняете в рабочей директории, а в самом отчете приводите Ваши наблюдения и выводы, ссылаясь на конкретные файлы.
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Вторая предполагает большую работу, но результат может получиться более высокого качества, и баллы тоже.

Используйте команду 

save  phipsi  <имя файла> - 

она сохраняет список углов φ, ψ; угол ω приводится только в том  случае, если полипептидная цепь в данном месте находится в cis конформации.

[image: image7.wmf] 

В результате Вы получите набор текстовых файлов, которые можно импортировать в Excel.  Постройте графики следующего вида. 

*Превратите их в графические файлы (например, с помощью копирования в Paint). Картинки вставьте в отчет,  опишите свои наблюдения и сделайте выводы.
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QQ

		#		File:		QQ.A

		#		Creator:		RasMol		Version		2.7.2.1

		#		from		Molecule:		TRANSCRIPTION		TERMINATION		FACTOR		RHO;

		#		Database		Code:		1A8V

		#		Combinations		of		backbone-angles

		Chain:		A		Group:		GLY		-1		(C)		Psi		=		4.9

		Chain:		A		Group:		HIS		0		(C)		Phi		=		-85.1		-8.5

		Chain:		A		Group:		MET		1		(C)		Phi		=		-92.2		122.8

		Chain:		A		Group:		ASN		2		(C)		Phi		=		-126.6		123.2

		Chain:		A		Group:		LEU		3		(H)		Phi		=		-52.7		-40.9

		Chain:		A		Group:		THR		4		(H)		Phi		=		-63.9		-43.2

		Chain:		A		Group:		GLU		5		(H)		Phi		=		-65.2		-35

		Chain:		A		Group:		LEU		6		(H)		Phi		=		-67.1		-36.9

		Chain:		A		Group:		LYS		7		(H)		Phi		=		-64.5		-28.4

		Chain:		A		Group:		ASN		8		(C)		Phi		=		-92.9		3.7

		Chain:		A		Group:		THR		9		(C)		Phi		=		-87.4		132.4

		Chain:		A		Group:		PRO		10		(C)		Phi		=		-52.6		143.8

		Chain:		A		Group:		VAL		11		(H)		Phi		=		-64.6		-32.2

		Chain:		A		Group:		SER		12		(H)		Phi		=		-62.6		-38

		Chain:		A		Group:		GLU		13		(H)		Phi		=		-69.9		-28.8

		Chain:		A		Group:		LEU		14		(H)		Phi		=		-71.4		-40.8

		Chain:		A		Group:		ILE		15		(H)		Phi		=		-64.6		-41.9

		Chain:		A		Group:		THR		16		(H)		Phi		=		-59.6		-46.1

		Chain:		A		Group:		LEU		17		(H)		Phi		=		-60.4		-48.8

		Chain:		A		Group:		GLY		18		(H)		Phi		=		-60.8		-49.3

		Chain:		A		Group:		GLU		19		(H)		Phi		=		-63.6		-37.7

		Chain:		A		Group:		ASN		20		(H)		Phi		=		-61.5		-33.7

		Chain:		A		Group:		MET		21		(C)		Phi		=		-74.7		-2.7

		Chain:		A		Group:		GLY		22		(C)		Phi		=		96.9		12.1

		Chain:		A		Group:		LEU		23		(C)		Phi		=		-82.7		123.5

		Chain:		A		Group:		GLU		24		(C)		Phi		=		-95		132.8

		Chain:		A		Group:		ASN		25		(C)		Phi		=		31.6		86.6

		Chain:		A		Group:		LEU		26		(H)		Phi		=		-84.8		-16.2

		Chain:		A		Group:		ALA		27		(H)		Phi		=		-59.1		-23.8

		Chain:		A		Group:		ARG		28		(H)		Phi		=		-87.1		-6.5

		Chain:		A		Group:		MET		29		(C)		Phi		=		-92		155.9

		Chain:		A		Group:		ARG		30		(C)		Phi		=		-63.7		146

		Chain:		A		Group:		LYS		31		(H)		Phi		=		-48.7		-49.5

		Chain:		A		Group:		GLN		32		(H)		Phi		=		-55.9		-38.8

		Chain:		A		Group:		ASP		33		(H)		Phi		=		-73.1		-38.2

		Chain:		A		Group:		ILE		34		(H)		Phi		=		-56.8		-47.8

		Chain:		A		Group:		ILE		35		(H)		Phi		=		-53.9		-50.6

		Chain:		A		Group:		PHE		36		(H)		Phi		=		-58.1		-46.9

		Chain:		A		Group:		ALA		37		(H)		Phi		=		-52.5		-48.5

		Chain:		A		Group:		ILE		38		(H)		Phi		=		-62.3		-49

		Chain:		A		Group:		LEU		39		(H)		Phi		=		-61.7		-42.4

		Chain:		A		Group:		LYS		40		(H)		Phi		=		-60.2		-43.6

		Chain:		A		Group:		GLN		41		(H)		Phi		=		-68.1		-46.4

		Chain:		A		Group:		HIS		42		(H)		Phi		=		-61.4		-36.9

		Chain:		A		Group:		ALA		43		(H)		Phi		=		-62.7		-26

		Chain:		A		Group:		LYS		44		(H)		Phi		=		-63.7		-19.5

		Chain:		A		Group:		SER		45		(H)		Phi		=		-79.7		-6.1

		Chain:		A		Group:		GLY		46		(C)		Phi		=		90.7		-3.5

		Chain:		A		Group:		GLU		47		(C)		Phi		=		-70.3		150.9

		Chain:		A		Group:		ASP		48		(C)		Phi		=		-76.6		140.3

		Chain:		A		Group:		ILE		49		(S)		Phi		=		-130.5		144.9

		Chain:		A		Group:		PHE		50		(S)		Phi		=		-117.9		165.9

		Chain:		A		Group:		GLY		51		(S)		Phi		=		-158.6		167.2

		Chain:		A		Group:		ASP		52		(S)		Phi		=		-161.3		160.5

		Chain:		A		Group:		GLY		53		(S)		Phi		=		174.1		-176.3

		Chain:		A		Group:		VAL		54		(S)		Phi		=		-108.6		122.9

		Chain:		A		Group:		LEU		55		(S)		Phi		=		-72.7		135.6

		Chain:		A		Group:		GLU		56		(S)		Phi		=		-129.6		129.5

		Chain:		A		Group:		ILE		57		(S)		Phi		=		-97.9		130.2

		Chain:		A		Group:		LEU		58		(C)		Phi		=		-96.6		172.4

		Chain:		A		Group:		GLN		59		(C)		Phi		=		-61.4		-32

		Chain:		A		Group:		ASP		60		(C)		Phi		=		-74.9		-2

		Chain:		A		Group:		GLY		61		(C)		Phi		=		95.1		-10.3

		Chain:		A		Group:		PHE		62		(C)		Phi		=		-91.2		174.2

		Chain:		A		Group:		GLY		63		(S)		Phi		=		-139.5		172.5

		Chain:		A		Group:		PHE		64		(S)		Phi		=		-122.7		147.8

		Chain:		A		Group:		LEU		65		(S)		Phi		=		-91		110.7

		Chain:		A		Group:		ARG		66		(S)		Phi		=		-89.3		155.5

		Chain:		A		Group:		SER		67		(C)		Phi		=		-68.8		127.2

		Chain:		A		Group:		ALA		68		(C)		Phi		=		-103.9		51.7

		Chain:		A		Group:		ALA		74		(C)		Phi		=		55.4		126.9		Omega		=		84.3

		Chain:		A		Group:		GLY		75		(H)		Phi		=		-45.5		-51.9

		Chain:		A		Group:		PRO		76		(H)		Phi		=		-55.3		-22.3

		Chain:		A		Group:		ASP		77		(H)		Phi		=		-110.5		13.2

		Chain:		A		Group:		ASP		78		(C)		Phi		=		-62.3		145.4

		Chain:		A		Group:		ILE		79		(S)		Phi		=		-100.6		125.1

		Chain:		A		Group:		TYR		80		(S)		Phi		=		-70.4		139

		Chain:		A		Group:		VAL		81		(S)		Phi		=		-129.3		121.3

		Chain:		A		Group:		SER		82		(C)		Phi		=		-75.9		161.4

		Chain:		A		Group:		PRO		83		(H)		Phi		=		-54.2		-38.2

		Chain:		A		Group:		SER		84		(H)		Phi		=		-73.5		-34.7

		Chain:		A		Group:		GLN		85		(H)		Phi		=		-65.1		-45.4

		Chain:		A		Group:		ILE		86		(H)		Phi		=		-58		-45.3

		Chain:		A		Group:		ARG		87		(H)		Phi		=		-76.3		-36.5

		Chain:		A		Group:		ARG		88		(H)		Phi		=		-69.7		-31.9

		Chain:		A		Group:		PHE		89		(H)		Phi		=		-106.5		8.2

		Chain:		A		Group:		ASN		90		(C)		Phi		=		54.4		53.5

		Chain:		A		Group:		LEU		91		(C)		Phi		=		-91.5		146.4

		Chain:		A		Group:		ARG		92		(C)		Phi		=		-134.8		153.8

		Chain:		A		Group:		THR		93		(C)		Phi		=		-51.7		123.8

		Chain:		A		Group:		GLY		94		(C)		Phi		=		96.5		-0.7

		Chain:		A		Group:		ASP		95		(C)		Phi		=		-67.4		146.6

		Chain:		A		Group:		THR		96		(S)		Phi		=		-94.2		117.5

		Chain:		A		Group:		ILE		97		(S)		Phi		=		-116		137.8

		Chain:		A		Group:		SER		98		(S)		Phi		=		-122.7		150

		Chain:		A		Group:		GLY		99		(S)		Phi		=		-175.2		175.9

		Chain:		A		Group:		LYS		100		(S)		Phi		=		-75.7		129.6

		Chain:		A		Group:		ILE		101		(S)		Phi		=		-116.4		167.1

		Chain:		A		Group:		ARG		102		(S)		Phi		=		-136.1		146.2

		Chain:		A		Group:		PRO		103		(C)		Phi		=		-60.3		156.1

		Chain:		A		Group:		PRO		104		(C)		Phi		=		-63.3		137.7

		Chain:		A		Group:		LYS		105		(C)		Phi		=		-88.4		-166.6

		Chain:		A		Group:		GLU		106		(C)		Phi		=		-65.1		129.1

		Chain:		A		Group:		GLY		107		(C)		Phi		=		104.6		-24.8

		Chain:		A		Group:		GLU		108		(C)		Phi		=		-98.3		158.7

		Chain:		A		Group:		ARG		109		(C)		Phi		=		-119.9		-15.1

		Chain:		A		Group:		TYR		110		(C)		Phi		=		-127.9		147.2

		Chain:		A		Group:		PHE		111		(C)		Phi		=		-54.5		152.7

		Chain:		A		Group:		ALA		112		(S)		Phi		=		-135.5		140.4

		Chain:		A		Group:		LEU		113		(S)		Phi		=		-65.1		130.7

		Chain:		A		Group:		LEU		114		(S)		Phi		=		-101.3		-51.7

		Chain:		A		Group:		LYS		115		(S)		Phi		=		-138		133.2

		Chain:		A		Group:		VAL		116		(S)		Phi		=		-83.9		154.2

		Chain:		A		Group:		ASN		117		(C)		Phi		=		65.9		67.4

		Chain:		A		Group:		GLU		118		(C)		Phi		=		-129.7

		Chain:		B		Group:		GLY		-1		(C)		Psi		=		11.9

		Chain:		B		Group:		HIS		0		(C)		Phi		=		-95.7		-8.6

		Chain:		B		Group:		MET		1		(C)		Phi		=		-89.5		123.8

		Chain:		B		Group:		ASN		2		(C)		Phi		=		-128.7		128

		Chain:		B		Group:		LEU		3		(H)		Phi		=		-59.8		-39.3

		Chain:		B		Group:		THR		4		(H)		Phi		=		-60.3		-47.1

		Chain:		B		Group:		GLU		5		(H)		Phi		=		-58.1		-42.7

		Chain:		B		Group:		LEU		6		(H)		Phi		=		-68.6		-30.9

		Chain:		B		Group:		LYS		7		(H)		Phi		=		-70.9		-27.2

		Chain:		B		Group:		ASN		8		(C)		Phi		=		-97.1		18.2

		Chain:		B		Group:		THR		9		(C)		Phi		=		-100.9		129.7

		Chain:		B		Group:		PRO		10		(C)		Phi		=		-51.7		146.5

		Chain:		B		Group:		VAL		11		(H)		Phi		=		-62.1		-34.8

		Chain:		B		Group:		SER		12		(H)		Phi		=		-54.6		-46.3

		Chain:		B		Group:		GLU		13		(H)		Phi		=		-67.6		-33.4

		Chain:		B		Group:		LEU		14		(H)		Phi		=		-67.3		-40.9

		Chain:		B		Group:		ILE		15		(H)		Phi		=		-61.5		-41.7

		Chain:		B		Group:		THR		16		(H)		Phi		=		-58.4		-51

		Chain:		B		Group:		LEU		17		(H)		Phi		=		-59.4		-47.5

		Chain:		B		Group:		GLY		18		(H)		Phi		=		-62.9		-47.9

		Chain:		B		Group:		GLU		19		(H)		Phi		=		-66.6		-27.9

		Chain:		B		Group:		ASN		20		(H)		Phi		=		-66.1		-29.3

		Chain:		B		Group:		MET		21		(H)		Phi		=		-82.4		-2.4

		Chain:		B		Group:		GLY		22		(C)		Phi		=		97.5		16.2

		Chain:		B		Group:		LEU		23		(C)		Phi		=		-89		168.4

		Chain:		B		Group:		GLU		24		(C)		Phi		=		-82.4		90.1

		Chain:		B		Group:		ASN		25		(C)		Phi		=		26.1		68.1

		Chain:		B		Group:		LEU		26		(H)		Phi		=		-68.1		-29.8

		Chain:		B		Group:		ALA		27		(H)		Phi		=		-44.7		-53.1

		Chain:		B		Group:		ARG		28		(H)		Phi		=		-91.2		-4.2

		Chain:		B		Group:		MET		29		(C)		Phi		=		-87.5		161.4

		Chain:		B		Group:		ARG		30		(C)		Phi		=		-71.2		160.5

		Chain:		B		Group:		LYS		31		(H)		Phi		=		-59.1		-48

		Chain:		B		Group:		GLN		32		(H)		Phi		=		-56.2		-41.3

		Chain:		B		Group:		ASP		33		(H)		Phi		=		-70.5		-29.6

		Chain:		B		Group:		ILE		34		(H)		Phi		=		-66.4		-43.9

		Chain:		B		Group:		ILE		35		(H)		Phi		=		-63.2		-41.2

		Chain:		B		Group:		PHE		36		(H)		Phi		=		-63.6		-41.1

		Chain:		B		Group:		ALA		37		(H)		Phi		=		-61.4		-46

		Chain:		B		Group:		ILE		38		(H)		Phi		=		-59.3		-51

		Chain:		B		Group:		LEU		39		(H)		Phi		=		-68		-39.1

		Chain:		B		Group:		LYS		40		(H)		Phi		=		-60.4		-45.9

		Chain:		B		Group:		GLN		41		(H)		Phi		=		-66.4		-43.2

		Chain:		B		Group:		HIS		42		(H)		Phi		=		-64.4		-35.8

		Chain:		B		Group:		ALA		43		(H)		Phi		=		-64.8		-23.2

		Chain:		B		Group:		LYS		44		(H)		Phi		=		-64.9		-22.4

		Chain:		B		Group:		SER		45		(H)		Phi		=		-74.4		-9.2

		Chain:		B		Group:		GLY		46		(C)		Phi		=		84.2		7.3

		Chain:		B		Group:		GLU		47		(C)		Phi		=		-67.3		156.9

		Chain:		B		Group:		ASP		48		(C)		Phi		=		-83.5		141.7

		Chain:		B		Group:		ILE		49		(S)		Phi		=		-125.3		143.9

		Chain:		B		Group:		PHE		50		(S)		Phi		=		-114.2		159.5

		Chain:		B		Group:		GLY		51		(S)		Phi		=		-158.1		166.9

		Chain:		B		Group:		ASP		52		(S)		Phi		=		-154.5		172.8

		Chain:		B		Group:		GLY		53		(S)		Phi		=		161.5		-177.6

		Chain:		B		Group:		VAL		54		(S)		Phi		=		-97.5		127.6

		Chain:		B		Group:		LEU		55		(S)		Phi		=		-70.6		134.8

		Chain:		B		Group:		GLU		56		(S)		Phi		=		-129.5		123.6

		Chain:		B		Group:		ILE		57		(S)		Phi		=		-92.5		131

		Chain:		B		Group:		LEU		58		(C)		Phi		=		-93.4		-179.4

		Chain:		B		Group:		GLN		59		(C)		Phi		=		-69		-25.8

		Chain:		B		Group:		ASP		60		(C)		Phi		=		-77.1		-7.9

		Chain:		B		Group:		GLY		61		(C)		Phi		=		101.3		-10.2

		Chain:		B		Group:		PHE		62		(C)		Phi		=		-91.4		173.8

		Chain:		B		Group:		GLY		63		(S)		Phi		=		-139.2		-179.7

		Chain:		B		Group:		PHE		64		(S)		Phi		=		-131.7		141.3

		Chain:		B		Group:		LEU		65		(S)		Phi		=		-80.1		115.3

		Chain:		B		Group:		ARG		66		(S)		Phi		=		-89.4		153.9

		Chain:		B		Group:		SER		67		(C)		Phi		=		-102.7		-171.6

		Chain:		B		Group:		ALA		68		(C)		Phi		=		-118.9		177.3

		Chain:		B		Group:		ASP		69		(C)		Phi		=		33.4		36.3

		Chain:		B		Group:		ALA		74		(C)		Phi		=		147		134.8		Omega		=		-63.8

		Chain:		B		Group:		GLY		75		(C)		Phi		=		-180		-44

		Chain:		B		Group:		PRO		76		(C)		Phi		=		-67.8		-19.5

		Chain:		B		Group:		ASP		77		(C)		Phi		=		-111.4		5.9

		Chain:		B		Group:		ASP		78		(C)		Phi		=		-52.4		152.3

		Chain:		B		Group:		ILE		79		(S)		Phi		=		-110.7		122.8

		Chain:		B		Group:		TYR		80		(S)		Phi		=		-64.8		136.4

		Chain:		B		Group:		VAL		81		(S)		Phi		=		-128.9		123.3

		Chain:		B		Group:		SER		82		(C)		Phi		=		-71.7		158.2

		Chain:		B		Group:		PRO		83		(H)		Phi		=		-66.3		-26.3

		Chain:		B		Group:		SER		84		(H)		Phi		=		-74		-29.6

		Chain:		B		Group:		GLN		85		(H)		Phi		=		-72.3		-43.5

		Chain:		B		Group:		ILE		86		(H)		Phi		=		-53.8		-52.8

		Chain:		B		Group:		ARG		87		(H)		Phi		=		-62.4		-46.1

		Chain:		B		Group:		ARG		88		(H)		Phi		=		-59.7		-50.4

		Chain:		B		Group:		PHE		89		(H)		Phi		=		-91		-4.3

		Chain:		B		Group:		ASN		90		(C)		Phi		=		58.9		57.8

		Chain:		B		Group:		LEU		91		(C)		Phi		=		-87.1		149.6

		Chain:		B		Group:		ARG		92		(C)		Phi		=		-136		164.5

		Chain:		B		Group:		THR		93		(C)		Phi		=		-63.8		130.2

		Chain:		B		Group:		GLY		94		(C)		Phi		=		95.8		-6.7

		Chain:		B		Group:		ASP		95		(C)		Phi		=		-64.1		140.2

		Chain:		B		Group:		THR		96		(S)		Phi		=		-92.9		121.4

		Chain:		B		Group:		ILE		97		(S)		Phi		=		-123.7		140

		Chain:		B		Group:		SER		98		(S)		Phi		=		-130		154

		Chain:		B		Group:		GLY		99		(S)		Phi		=		178.9		-178.7

		Chain:		B		Group:		LYS		100		(S)		Phi		=		-79.3		148.5

		Chain:		B		Group:		ILE		101		(S)		Phi		=		-127		165

		Chain:		B		Group:		ARG		102		(S)		Phi		=		-130.6		164.1

		Chain:		B		Group:		PRO		103		(C)		Phi		=		-75		157.6

		Chain:		B		Group:		PRO		104		(C)		Phi		=		-59.9		145.3

		Chain:		B		Group:		LYS		105		(C)		Phi		=		-106.6		-178.4

		Chain:		B		Group:		GLU		106		(C)		Phi		=		-48.8		125.6

		Chain:		B		Group:		GLY		107		(C)		Phi		=		98.7		-16.2

		Chain:		B		Group:		GLU		108		(C)		Phi		=		-103.5		155.2

		Chain:		B		Group:		ARG		109		(C)		Phi		=		-113.3		-9.2

		Chain:		B		Group:		TYR		110		(C)		Phi		=		-129.3		152.7

		Chain:		B		Group:		PHE		111		(C)		Phi		=		-57.3		146.4

		Chain:		B		Group:		ALA		112		(S)		Phi		=		-128.4		138.6

		Chain:		B		Group:		LEU		113		(S)		Phi		=		-67.1		134.4

		Chain:		B		Group:		LEU		114		(S)		Phi		=		-98.8		-58.5

		Chain:		B		Group:		LYS		115		(S)		Phi		=		-137.8		130.4

		Chain:		B		Group:		VAL		116		(S)		Phi		=		-80.7		174.3

		Chain:		B		Group:		ASN		117		(C)		Phi		=		94.8		23.6

		Chain:		B		Group:		GLU		118		(C)		Phi		=		-143.3
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Угол PSI

Карта Рамачандрана для множества остатков ......в белке......
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