MUTL_YERPE : PQLANQIAAGEVVERPASVVKELVENSLDAGATRIDIDIERGGA :  51

MUTL_VIBVY : ARLANQIAAGEVVERPASVVKELVENSLDSGATKIDIDIEKGGA :  51

MUTL_VIBVU : ARLANQIAAGEVVERPASVVKELVENSLDSGATKIDIDIEKGGA :  51

MUTL_VIBPA : ARLANQIAAGEVVERPASVIKELVENSLDSGATRIDIDIEKGGA :  51

MUTL_VIBCH : ARLANQIAAGEVVERPASVVKELVENSLDAGATRIDIDLEKGGA :  51

MUTL_HAEIN : PQLANQIAAGEVVERPASVVKELVENSLDAGANKIQIDIENGGA :  51

MUTL_PASMU : PQLANQIAAGEVVERPASVVKELVENSLDAGATRIQIDIENGGS :  51

MUTL_PSEAE : PRLANQIAAGEVVERPASVAKELLENSLDAGSRRIDVEVEQGGI :  55

MUTL_PSEPK : PRLANQIAAGEVVERPASVAKELLENSLDSGARRIDIEVEQGGV :  55
Паттерн:        [VAI]KEL[LV]ENSLD[AS]G[AS][TRN][RK]I[DQ][IV][DE]{X} 
   Мотив найден в 13 последовательностях .
     Найдены все последовательности.
        Не найдено белков с явно отличающимся названием .

         “Дополнительные” последовательности принадлежат   MUTL_ECOLI,  MUTL_PSESM, MUTL_ECO57,

MUTL_ECOL6
	Идентификатор документа PROSITE

(AC)
	Идентификатор документа

с описанием мотива
	Название мотива
	Тип подписи

(паттерн, профиль)
	Паттерн (регулярное выражение)
	Насколько подпись специфична?
	Сколько мотивов нашлось в белке?

	

	PS00007  


	PDOC00007
	  TYR_PHOSPHO_SITE  
Tyrosine kinase phosphorylation site :


	патт
	[RK] - x(2) - [DE] - x(3) - Y or [RK] - x(3) - [DE] - x(2) - Y 
Y is the phosphorylation site
	 Unspecific

неспецифичен
	1

	PS00008
	PDOC00008
	MYRISTYL 
 N-myristoylation site
	патт
	G - {EDRKHPFYW} - x(2) - [STAGCN] - {P} [G is the N - myristoylation site]
	 Unspecific

неспецифичен
	      3

	PS00001  


	PDOC00001
	ASN_GLYCOSYLATION  N-glycosylation site 


	паттерн
	N - {P} - [ST] - {P} 
N is the glycosylation site
	 Unspecific

неспецифичен
	     4


	PS00003  


	PDOC00003
	  SULFATION  Tyrosine sulfation site 


	rule
	 1)Glu or Asp within two residues of the tyrosine (typically at -1). 

1.  2)At least three acidic residues from -5 to +5. 

     3)No more than 1 basic residue and 3 hydrophobic from -5 to +5 

4)At least one Pro or Gly from -7 to -2 and from +1 to +7 or at least two or three Asp, Ser or Asn from -7 to +7. 

5)Absence of disulfide-bonded cysteine residues from -7 to +7. 

6)Absence of N-linked glycans near the tyrosine. 
	 Unspecific  неспецифичен
	1

	PS00005  
	PDOC00005
	PKC_PHOSPHO_SITE  Protein kinase C phosphorylation site
	паттерн
	[ST] - x - [RK] 
S or T is the phosphorylation site
	Unspecific  неспецифичен
	6

	PS00006  
	PDOC00006
	CK2_PHOSPHO_SITE  Casein kinase II phosphorylation site 


	паттерн
	[ST] - x(2) - [DE] [S or T is the phosphorylation site]
	неспецифичен
	8

	PS00058   


	PDOC00057
	 DNA_MISMATCH_REPAIR_1  DNA mismatch repair proteins mutL / hexB / PMS1 signature 


	паттерн
	G-F-R-G-E-[AG]-L.
	специфичн
	1


