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Как понять что белки гомологичны? 
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Как понять что белки гомологичны? 

 Выравнивание 
 Сходство (неслучайное!) последовательностей 

участков полипептидной цепи может 
свидетельствовать о гомологии белков 

 В эволюционном выравнивании гомологичные 
аминокислоты стоят в одной колонке (кодоны 
происходят из одного и того же кодона общего 
предка белков) 

 Напрямую проверить нельзя! 

 Как находить блоки множественного 
выравнивания, построенного программой, 
которые соответствуют эволюционному? 
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А если белки накопили очень много различий? 
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А если белки накопили очень много различий? 

 3D-структуры белков 
консервативнее их 
последовательностей! 

 Совмещение структур 
 C-атомы а.к.о. из одной 

колонки при совмещении 3D 
структур этих белков 
оказываются сближены 
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Совмещение структур белков 

 Соответствие выравнивания совмещению 3D-структур 
можно проверить: 
 Накопить денег и сделать РСА всех белков выравнивания 

 Проверить на белках с известной структурой 

 Предсказать 3D структуры всех белков и сравнить 

Проблема предсказания: основой предсказания служит 
сходство фрагментов последовательности с фрагментами 
белков с известной 3D 

 
6 



 Верно ли, что эволюция = сохранение хода 
полипептидной цепи в 3D? 
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Эволюция = сохранение хода 
полипептидной цепи в 3D? 

 Отчасти, да – примеры 
совмещаемых структур со 
слабым сходством 
последовательностей 

 Но сравнительно длинные 
вставки в одном и том же 
месте структуры могут 
произойти независимо и не 
быть гомологичными 
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Выравнивание по совмещению структур  
папаин-подобных цистеиновых протеаз растений 
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-- Conserved 

-- Catalytic 

-- Active site 

-- 3U8E (Crocus sativus) 

-- 1S4V (Ricinus communis) 

-- 1CQD (Zingiber officinale) 

-- 1IWD (Ervatamin B) 

-- 1POP (Carica papaya) 

В этих колонках мы не уверены, что амк. остатки гомологичны 



Гомеобелки 
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Гомологичны ли эти белки? 



Триптофансинтазы 
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                        *        20         *        40         *        60         *        80         *           
TRPA_CHLTR   : MSKLTQVFKQTK-----LCIGYLTAGDGGTSYTIEAAKALIQGGVDILELGFPFSDPVADNPEIQVSHDRALAENLTSETLLEIVEGIRAFNQEV :  90
TRPA_ECOLI   : MERYESLFAQLKERKEGAFVPFVTLGDPGIEQSLKIIDTLIEAGADALELGIPFSDPLADGPTIQNATLRAFAAGVTPAQCFEMLALIRQKHPTI :  95
TRPA_VIBCH   : MNRYQALFQRLSAAQQGAFVPFVTIGDPNPEQSLAIMQTLIDAGADALELGMPFSDPLADGPTIQGANLRALAAKTTPDICFELIAQIRARNPET :  95
TRP_COPCI    : MEAIKKVFEQKKAQDATAFVAFVTAGYPKKEDTVPVLLALQAGGADIIELGIPFSDPIADGPVIQEANTVALKNDIDYPTVLGQIREARQQGLTA :  95
TRP_NEUCR    : MEGIKQTFQRCKAQNRAALVTYVTAGFPHPEQTPDILLAMEKGGADVIELGVPFTDPIADGPTIQTANTIALQHGVTLQSTLQMVRDARQRGLKA :  95
A1C701_ASPCL : MEDIKSTFAKCKEQKRAALVAYITAGYPTVEETVDILLGLENGGADIIELGIPFTDPIADGPTIQKANTKALANGVTVTIVLQMVRTARSRGLKA :  95
TRPB_CHLTR   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPB_ECOLI   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPB_VIBCH   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
                                                                                                                    
                                                                                                                    
                 100         *       120         *       140         *       160         *       180         *      
TRPA_CHLTR   : PLILYSYYNPLLQRDLD-YLRRLKDAGINGVCVIDLPAPLSHGEKSPFFEDLLAVGLDPILLISAGTTPERMSLIQEYARGFLYYIPCQATRDSE : 184
TRPA_ECOLI   : PIGLLMYANLVFNKGIDEFYAQCEKVGVDSVLVADVPVE----ESAPFRQAALRHNVAPIFICPPNADDDLLRQIASYGRGYTYLLSRAGVTGAE : 186
TRPA_VIBCH   : PIGLLMYANLVYARGIDDFYQRCQKAGVDSVLIADVPTN----ESQPFVAAAEKFGIQPIFIAPPTASDETLRAVAQLGKGYTYLLSRAGVTGAE : 186
TRP_COPCI    : PVLLMGYYNPMLAYGEDKAIQDAAEAGANGFIMVDLPPE----EAIAFRQKCAASNLSYVPLIAPSTTLKRIQFLASIADSFIYVVSKMGTTGSS : 186
TRP_NEUCR    : PVMLMGYYNPLLSYGEERLLNDCKEAGVNGFIIVDLPPE----EAVSFRQLCTRGGLSYVPLIAPATSDARMRVLCQLADSFIYVVSRQGVTGAS : 186
A1C701_ASPCL : PLLLMGYYNPLLRYGEERMLKDCKEAGVNGFIMVDLPPE----EAVRFRDLCASNGLSYVPLIAPATSESRMKLLCKIADSFIYVVSRMGVTGAT : 186
TRPB_CHLTR   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPB_ECOLI   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPB_VIBCH   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
                                                                                                                    
                                                                                                                    
                      200         *       220         *       240         *       260         *       280           
TRPA_CHLTR   : VG------IKEEFRKVREHF-DLPIVDRRDICDKKEAAHVLNY-SDG-FIVKTAFVHQTT--MDSSV-------ETLTALAQTVIPG-------- : 253
TRPA_ECOLI   : NRAALP--LNHLVAKLKEYN-AAPPLQGFGISAPDQVKAAIDAGAAG-AISGSAIVKIIEQHINEPE-------KMLAALKVFVQPMKAATRS-- : 268
TRPA_VIBCH   : TKANMP--VHALLERLQQFD-APPALLGFGISEPAQVKQAIEAGAAG-AISGSAVVKIIETHLDNPA-------KQLTELANFTQAMKKATKI-- : 268
TRP_COPCI    : ANVAVNEELPTILSRIREYT-HVPLAVEFGVATRDQFNYVADAGADGVVVIGSRIVNAIKAAGEGQVPQFVENYCREVSGKG------------- : 267
TRP_NEUCR    : GTLNAN--LPELLARVKKYSGNKPAAVGFGVSTHDHFTQVGAI-ADG-VVVGSMIITTIQKAAKGEEVKAVQEYCSYLCGRNFEQSA-----HEL : 272
A1C701_ASPCL : GKLSSN--LPELLKRVHQWSGNVPAALGFGVSTREHFLDVQEL-AEG-VVIGSQIITTLAQAPAGQAAKQAEEYLSSVTGRRRERDAQGALTHEI : 277
TRPB_CHLTR   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPB_ECOLI   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPB_VIBCH   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
                                                                                                                    
                                                                                                                    
                   *       300         *       320         *       340         *       360         *       380      
TRPA_CHLTR   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPA_ECOLI   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPA_VIBCH   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRP_COPCI    : ----EPSRVRSPGAAQRTPSQLTPNAETA-------------KGVENILPARFGQFGGQYVPESLVDALAELEEAHKSAIEDPAFWEEVRSLY-T : 344
TRP_NEUCR    : NMGEALEAAKEPVGTATVDGVITEADIDA-----------QLAALHGTIPKRFGEFGGQYVPEALMDCLSELEEGFNKIKDDPAFWEEYRSYY-P : 355
A1C701_ASPCL : NVLEAVEKVQTPAVSQPTD-VITDADTPAGPGLADQIEALNGAGNPAAQPSRFGEFGGQYVPESLMDCLAELERGFQQALNDPKFWEEFRSYY-P : 370
TRPB_CHLTR   : -----------------------------------------------MFKHKH-PFGGAFLPEELLAPIQNLKAEWEILKTQQSFLSELDCILKN :  47
TRPB_ECOLI   : --------------------------------------------MTTLLNPYFGEFGGMYVPQILMPALRQLEEAFVSAQKDPEFQAQFNDLLKN :  51
TRPB_VIBCH   : ---------------------------------------------MAKLNAYFGEFGGQFVPQILVPALDQLEQAFIDAQQDDAFRAEFMSLLQE :  50
                                                                                                                    

Продолжение выравнивания на следующем слайде 
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                   *       300         *       320         *       340         *       360         *       380      
TRPA_CHLTR   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPA_ECOLI   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPA_VIBCH   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRP_COPCI    : ----EPSRVRSPGAAQRTPSQLTPNAETA-------------KGVENILPARFGQFGGQYVPESLVDALAELEEAHKSAIEDPAFWEEVRSLY-T : 344
TRP_NEUCR    : NMGEALEAAKEPVGTATVDGVITEADIDA-----------QLAALHGTIPKRFGEFGGQYVPEALMDCLSELEEGFNKIKDDPAFWEEYRSYY-P : 355
A1C701_ASPCL : NVLEAVEKVQTPAVSQPTD-VITDADTPAGPGLADQIEALNGAGNPAAQPSRFGEFGGQYVPESLMDCLAELERGFQQALNDPKFWEEFRSYY-P : 370
TRPB_CHLTR   : -----------------------------------------------MFKHKH-PFGGAFLPEELLAPIQNLKAEWEILKTQQSFLSELDCILKN :  47
TRPB_ECOLI   : --------------------------------------------MTTLLNPYFGEFGGMYVPQILMPALRQLEEAFVSAQKDPEFQAQFNDLLKN :  51
TRPB_VIBCH   : ---------------------------------------------MAKLNAYFGEFGGQFVPQILVPALDQLEQAFIDAQQDDAFRAEFMSLLQE :  50
                                                                                                                    
                                                                                                                    
                        *       400         *       420         *       440         *       460         *           
TRPA_CHLTR   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPA_ECOLI   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPA_VIBCH   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRP_COPCI    : YSNRPSNLYLAENLTKEAGGANIWLKREDLNHTGSHKINNALGQILLAKRIGKTRIIAETGAGQHGVATATVCAKFGLECVIYMGAEDVRRQALK : 439
TRP_NEUCR    : WMGRPGQLHKAERLTEYAGGANIWLKREDLNHTGSHKINNALGQLLLARRLGKKKIIAETGAGQHGVATATVCAKFGMECTVFMGAEDVRRQALN : 450
A1C701_ASPCL : YMGRPSSMHLANRLTEHVGGANIWLKREDLNHTGSHKINNALGQILIARRLGKTRIIAETGAGQHGVATATVCAKFGMKCVVYMGAEDVRRQALN : 465
TRPB_CHLTR   : YAGRQTPLTEVKNFARAIDGPRVFLKREDLLHTGAHKLNNALGQCLLAKYLGKTRVVAETGAGQHGVATATACAYLGLDCVVYMGAKDVERQKPN : 142
TRPB_ECOLI   : YAGRPTALTKCQNITAGTN-TTLYLKREDLLHGGAHKTNQVLGQALLAKRMGKTEIIAETGAGQHGVASALASALLGLKCRIYMGAKDVERQSPN : 145
TRPB_VIBCH   : YAGRPTALTLTQNITKGTK-TKLYLKREDLLHGGAHKTNQVLGQALLAKRMGKHEIIAETGAGQHGVATALACALLGLKCRVYMGAKDVERQSPN : 144
                                                                                                                    
                                                                                                                    
                 480         *       500         *       520         *       540         *       560         *      
TRPA_CHLTR   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPA_ECOLI   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPA_VIBCH   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRP_COPCI    : LFRIEMLGGKAWVIPVHSGSCTLKDAVNEAMRDWVTNLSTTHYLVGSAIGPHPFPTIVRDFQKVIGEEIKAQLKEVRGKLPDVVVACVGGGSNAI : 534
TRP_NEUCR    : VFRMKLLGAK--VVAVEAGSRTLRDAVNEALRYWVVNLADTHYIIGSAIGPHPFPTIVRTFQSVIGNETKQQMLEKRGKLPDAVVACVGGGSNAV : 543
A1C701_ASPCL : VFRMKLLGAS--VVAVDAGSRTLRDAVNEALRAWVVDLDTTHYIIGSAIGPHPFPTIVRTFQSVIGEETKQQMKEAIGKLPDAVVACVGGGSNAV : 558
TRPB_CHLTR   : VEKMRFLGAE--VVSVTKGSCGLKDAVNQALQDWATTHSFTHYCLGSALGPLPYPDIVRFFQSVISAEVKEQIHAVAGRDPDILIACIGGGSNAI : 235
TRPB_ECOLI   : VFRMRLMGAE--VIPVHSGSATLKDACNEALRDWSGSYETAHYMLGTAAGPHPYPTIVREFQRMIGEETKAQILEREGRLPDAVIACVGGGSNAI : 238
TRPB_VIBCH   : VFRMRLMGAT--VIPVHSGSATLKDACNEALRDWSASYETAHYLLGTAAGPHPFPTIVREFQRIIGEETKNQILAREGRLPDAVIACVGGGSNAI : 237
                                                                                                                    
                                                                                                                    
                      580         *       600         *       620         *       640         *       660           
TRPA_CHLTR   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPA_ECOLI   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPA_VIBCH   : ----------------------------------------------------------------------------------------------- :   -
TRP_COPCI    : GTFYDFIPDKSVRLVGVEAGGEGIDGHKHSATLSMGQPGVLHGVRTYILQDKAGQIIETHSISAGLDYPGVGPEHAWLKDSGRADYVVCTDEDAL : 629
TRP_NEUCR    : GMFYPFSNDPSVKLLGVEAGGDGVDTPRHSATLTAGSKGVLHGVRTYILQNQYGQIEDTHSISAGLDYPGVGPELSNWKDTERAKFVAATDAQAF : 638
A1C701_ASPCL : GMFYPFAKDTSVKLVGVEAGGDGIDTNRHSATLSGGSKGVLHGVRTYVLQDEHGQISDTHSISAGLDYPGVGPELSSWKDSDRAHFIAATDAQAL : 653
TRPB_CHLTR   : GFFHHFIPNPKVQLIGVEGGGLGISSGKHAARFATGRPGVFHGFYSYLLQDDDGQVLQTHSISAGLDYPSVGPDHAEMHESGRAFYTLATDEEAL : 330
TRPB_ECOLI   : GMFADFINETNVGLIGVEPGGHGIETGEHGAPLKHGRVGIYFGMKAPMMQTEDGQIEESYSISAGLDFPSVGPQHAYLNSTGRADYVSITDDEAL : 333
TRPB_VIBCH   : GMFADFIEEESVRLIGIEPAGKGIHTHQHGAPLKHGKTGIFFGMKAPLMQDEHGQVEESYSVSAGLDFPSVGPQHAYLNAIGRAEYESITDDEAL : 332
                                                                                                                    
                                                                                                  
                   *       680         *       700         *       720         *       740        
TRPA_CHLTR   : ----------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPA_ECOLI   : ----------------------------------------------------------------------------- :   -
TRPA_VIBCH   : ----------------------------------------------------------------------------- :   -
TRP_COPCI    : RGFRMLTQKEGIIPALESSHAIWEGVKIAKSLP-KDKDIVICLSGRGDKDVEQISELLPKWADKLDWHVSSNAIPSK : 705
TRP_NEUCR    : EGFRLMSQLEGIIPALESSHGIWGALELAKTMK-PDEDVVICLSGRGDKDVQSVADELPIIGPKIGWDLRF------ : 708
A1C701_ASPCL : IGFRTLAQTEGIIPALESSHAVWGAMELAKSM--KTGDIVLNLSGRGDKDVQSVADELPRLGPQIGWDLRF------ : 722
TRPB_CHLTR   : RAFFLLTRNEGIIPALESSHALAHLVSIAPSLP-KEQIVIVNLSGRGDKDLPQIIRRNRGIYE-------------- : 392
TRPB_ECOLI   : EAFKTLCLHEGIIPALESSHALAHALKMMRENPDKEQLLVVNLSGRGDKDIFTVHDILKARGEI------------- : 397
TRPB_VIBCH   : DAFQALARNEGIIPALESSHALAHAIKMAYAEPDKEQLLVVNLSGRGDKDIFTVHKLLEDKGAL------------- : 396
                                                                                                  



Эволюция  белков 
Локальные изменения  - результат небольших изменений в гене (замены аминокислот, 
делеции, вставки) 

Большие   изменения: 

 Накопленные небольшие изменения 

 Небольшие изменения гена, ведущие к большим изменениям белка 
 Мутация стоп кодона => удлинение последовательности белка 
 Мутация кодона на стоп кодон  

 Гибель белка = псевдогенизация 

 Укорочение  последовательности белка 
 Программируемый сдвиг рамки считывания 

 Мутация в сайте инициации (начала) трансляции – приобретение нового старт-кодона 

 Делеция или вставка, некратная 3 => сдвиг рамки считывания 

 Крупные  перестройки генома, затрагивающие гены (инверсии, транслокации, большие 
делеции или вставки) 

 Закодированные в геноме перестройки для быстрого изменения  последовательности 
белка (Ig, DGR) 
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Домены белков 

 ЭВОЛЮЦИОННЫЙ ДОМЕН – достаточно длинный (более 
многих десятков а.к.о.) участок предкового белка, который 
эволюционировал только по типу локальных мутаций. 

 При этом белки-потомки могли претерпевать крупные 
перестройки, не затрагивающие домен. 

 В белке может быть один домен, два или много. 

 

 Доменная архитектура – последовательность  доменов в 
белке 
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*Термин «домен белка» можно 
понимать по-разному 

 Структурный домен – 
структурная единица белка, 
которая сворачивается 
независимо 

 Функциональный домен – часть 
белка, ответственная за 
осуществление определенной 
функции 

15 

Пируваткиназа 
(PDB: 1PKN​) 



Так изображают домены 
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Доменные архитектуры белков, 
содержащих домен CheW-like 

Che белки участвуют в 
хемотаксисе бактерий 



Многодоменные белки в эволюции 
образуются в результате 
последовательных единовременных 
крупных перестроек в генах белков 

Домен белка – единица непрерывной 
эволюции белков 
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Семейства доменов 

 ЭВОЛЮЦИОННЫЙ ДОМЕН – достаточно длинный (более 
многих десятков а.к.о.) участок предкового белка, который 
эволюционировал только по типу локальных мутаций. 

 Домену дают название. Собирают представителей домена 
из всех белков, в которых их удаётся найти и строят 
выравнивание участков, соответствующих домену.  

 Семейство доменов – совокупность таких участков. 
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Семейства доменов и базы данных 

 Pfam 

 PROSITE 

 Prints 

 SMART 

 TIGERFAM 
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an integrated resource of protein families,  
domains and functional sites 

https://www.ebi.ac.uk/interpro/entry/pfam/#table 

• В занятиях работаем с базой данных Pfam – protein families 
• Pfam в 2023 году была поглощена консорциумом InterPro, 

посвященным семействам белков 



Pfam – protein families 

 Коллекция семейств доменов  (~ 24 k записей) 

 Состоит из двух частей 
 PfamA – курируемая часть 

 PfamB – семейства, сгенерированные автоматически 

20 
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Pfam-N – аннотации белковых доменов, полученные 
с помощью нейросети  



Эволюционные домены 

 Имеют определенную функцию (не 
всегда известна) 
DUF – Domain of Unknown Function  

 Часто совпадают со структурными 
доменами  
(но не всегда) 

 

 

23 

Гомеодомен – ДНК 
связывающий домен 
 
Homeodomain proteins regulate gene expression 
and cell differentiation during early embryonic 
development, thus mutations in homeobox genes 
can cause developmental disorders.[1] 

https://en.wikipedia.org/wiki/Homeobox


Домены Pfam часто, но не всегда 
соответствуют структурным доменам SCOP 
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Такое соответствие  
наблюдается не для 
всех доменов Pfam 



Домен “Paired Box” 

25 

1PDN 



Pfam – protein families 

 Типы записей в Pfam: 
 Семейство – коллекция гомологичных 

участков белков. 
 Домен – устойчивая структурная единица, 

или функциональный участок, 
встречающийся в различных белковых 
архитектурах. 

 Повтор – короткая единица,  нестабильная 
сама по себе, но образует стабильные 
структуры, если есть много копий. 

 Мотив – короткий консервативный участок 
 Клан – выделенная вручную группа 

похожих по последовательности и 
структуре доменов. 
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Pfam – protein families 

 Для каждого семейства доменов есть 
 Название домена, ID AC, описание функции 
 Белки из UniProt, содержащие домен 
 Доменные архитектуры 
 Таксономическая распространенность 
 3D структуры 
 Множественное выравнивание 

 seed  -  выравнивание семейства гомологичных фрагментов из разных белков, 
составленное экспертом для построения модели 

 full – выравнивание всех представителей семейства, хранящихся в Pfam (Intepro 
теперь позволяет скачать выравнивания PfamA целиком) 

 HMM-профиль выравнивания– модель семейства=математическое 
описание выранивания по колонкам (Curation) 
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Accession code 
домена 

Короткое название домена 
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• Домены могут комбинироваться друг с 
другом – как модули 

• Вариантов доменных архитектур может 
быть очень много 



Таксономическая представленность домена 
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Диаграмма показывает, у 
кого встречается домен 



Таксономическая представленность домена 
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• У каждого домена есть HMM-профиль выравнивания – модель 
семейства=математическое описание выранивания по колонкам (Curation) 

• HMM-профиль строится по выравниванию SEED 
• Его можно использовать для поиска доменов данного семейства 



  ДВА ДОМЕНА гомеобелков: гомеодомен и OAR домен 
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  ДВА ДОМЕНА гомеобелков: гомеодомен и OAR домен 
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• Два несомненно консервативных участка у всех белков, они 
удовлетворяют с лихвой всем критериям. 

• Значит, все эти белки гомологичны!  
• Тогда откуда взялись совершенно непохожие длинные участки? 
 



 Часто белки с одинаковой доменной архитектурой 
имеют сходство последовательностей в границах 
доменов, а вне них сходство не детектируется 

 Последовательности междоменных участков не имеют 
признаков гомологии, что происходило в эволюции – 
неизвестно 
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X1WJ92_ACYPI [Acyrthosiphon pisum (Pea aphid)] 
Uncharacterized protein  (408 residues) 

There are 14044 sequences with the following 
architecture: Homeodomain, OAR 

36 

Доменная архитектура 

http://pfam.xfam.org/protein/X1WJ92_ACYPI


Гомеодомен является доменом 

Гомеодомен (зелёный)  
представлен и в негомологичных 
белках, как следует из 
разнообразия доменных 
архитектур с гомеодоменом 
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Доказательство - выравнивание 



There are 9 sequences with the following architecture: 
MethyltransfD12, N6_N4_Mtase 
A0A2Z5QVW5_9MICC [D12-N6_N4] 

There are 5 sequences with the following architecture: 
N6_N4_Mtase, MethyltransfD12 
A0A1I7GYG0_9CLOT [N6_N4-D12] 

Как выровнять эти две 
последовательности? 

Как такое может возникнуть? 
38 

https://pfam.xfam.org/protein/A0A2Z5QVW5_9MICC
https://pfam.xfam.org/protein/A0A1I7GYG0_9CLOT


Карта локального сходства – 
множественные локальные выравнивания 
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Карта локального сходства – 
множественные локальные выравнивания 
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А это что? 



Карта локального сходства – 
множественные локальные выравнивания 
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Выравнивание с 
высоким e-value 



PFAM 

 Заходим на сайт PFAM (InterPro) 

 Находим домен PF00145 

 Что можем узнать о домене из записи? 

 

Заполняем форму для самостоятельной работы  

(ссылка на странице семестра) 
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Спасибо за внимание! 

Практическая биоинформатика 


