Практикум 3.

Результаты - на персональном сайте
(пока можно в виде ссылок на файлы doc и xls)

1. Скачайте статью про структуру Вашего белка. 
a. Ссылка на статью обычно указана в PDB файле. Если нет – можно в Pubmed поискать по pdb коду
b. Если статья не в открытом доступе, то 

i. Попробуйте скачать ее с компьютеров МГУ (МГУ подписан на ряд журналов).
ii. Напишите нам (sas@belozersky.msu.ru или aba@belozersky.msu.ru); может, нам удастся ее добыть.
iii. Выберите другой белок и сообщите нам какой.

2. Составьте табличную информацию о гомологах вашего белка в PDB, пользуясь BLAST 
a. Выберите 5-10 гомологов, пользуясь BLAST против PDB.  Берите не лучших гомологов, а разных, в т.ч. худших из достоверных (например, E<0.01). На сайте PDB:
i. Advanced
ii. Запрос по последовательность с помощью BLAST 
b. Cоставьте таблицу информации о полученной выборке, включая исходный белок: PDB ID, title, description, resolution, таксономию, классификацию по SCOP и CATH (на будущее), понятные вам детали расшифровки структуры, что захотите еще. 
i. Отметьте нужные находки BLAST
ii. Display/Download, Generate report: Castomizable table, запросите нужные поля и сохраните как xls
c. Составьте краткое описание вашего белка:

d. В чем состоит главный биологический результат статьи

e. Какое разрешение структуры
f. Каким методом решена фазовая проблема

g. Сколько структурных факторов измерено и сколько (число, процент) имеют силу сигнала
 более  3.0 

h. Чему равны R-фактор и R-free фактор
i. Источники: статья, PDB файл, EDS 

j. Постройте выравнивание полной последовательности белка (из Uniprot) и белка, представленного в PDB файле. Удобно это сделать с помощью JalView (см.инструкции на сайте http://kodomo.fbb.msu.ru/wiki/Main)
Прокомментируйте несоответствия, если они есть.
=====
3. (*) Применение преобразований
� Сила сигнала равна отношению интенсивности сигнала к среднеквадратичному отклонению.  Очевидно, что если разброс измеренных значений сравним со средним, то доверия к среднему нет.





