1)

А) Alpha-спирали присутствуют в мембране в основном следующим образом: одна-несколько, слабо наклонены относительно оси, соединяющей две стороны мембраны. Концы белка могут выходить с двух сторон из мембраны, либо белок может быть заякорен в мембране и расположен по одну сторону от нее.
Beta-бочки могут быть расположены в мембране по одной или образовывать мультимерные формы (димеры, триммеры, гексамеры и пр.). При этом белки могут также иметь alpha-спирали, выходящие из мембраны и образующие аппарат, который, по-видимому, подготавливает молекулы к транспорту – отбирает необходимые молекулы и направляет их к трансмембранному участку.
Наблюдаемое разнообразие: 

	PDB код 
	Число цепей 
	Тип трансмембранного элемента
(спираль, баррель) 
	Число трансмембранных участков
	Число остатков в одном трансмембранном участке 
(типичное, минимальное, максимальное) 

	2f1c
	1
	баррель
	14
	до 20, в среднем 10-13

	1qd6
	2+2
	баррель
	12
	от 1 (! Ошибка, вероятно), до 23, в среднем 10-13

	1af6
	3
	баррель
	54 (3*18)
	от 2-3 до 21, в среднем 10-12

	2gr7
	6
	баррель
	15
	все около 10

	3pik
	1
	баррель
	12
	все около 8-10

	2j7a
	18
	спираль (заякорен)
	2
	по 20

	2kv5
	1
	спираль
	1
	20

	2k9y
	2
	спираль
	2
	по 23

	2klu
	1
	спираль
	1
	23

	1zll
	5
	спираль
	5
	по 23


Б) 
	PDB код 
	Число цепей 
	Тип трансмембранного элемента
(спираль, баррель) 
	Число трансмембранных участков
	Число остатков в одном трансмембранном участке 
(типичное, минимальное, максимальное) 

	3abw
	3
	спирали
	3*7
	18-25

	3brz
	1
	баррель
	14
	7-9


2) 
Структура гомолога
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Предсказание TMHMM
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# sp_Q6NXK8_ACCN2_MOUSE Length: 526

# sp_Q6NXK8_ACCN2_MOUSE Number of predicted TMHs:  0

# sp_Q6NXK8_ACCN2_MOUSE Exp number of AAs in TMHs: 25.58335

# sp_Q6NXK8_ACCN2_MOUSE Exp number, first 60 AAs:  12.97955

# sp_Q6NXK8_ACCN2_MOUSE Total prob of N-in:        0.37874

# sp_Q6NXK8_ACCN2_MOUSE POSSIBLE N-term signal sequence

sp_Q6NXK8_ACCN2_MOUSE
TMHMM2.0
outside
     1   526

Результат получился странный: исходя из чисел, полученных программой, трансмембранных фрагментов нет.

В начале последовательности, предположительно, имеется сигнальный пептид, что согласуется с данными выравнивания: первые примерно 25 а.о. последовательности белка отсутствуют в 3D структуре – часть белка отрезается после трансляции, возможно, это и есть сигнальная последовательность.

Поскольку анализировать такой результат было бы не интересно, я взял точную информацию о вероятности нахождения а.о. в мембране/внутри/снаружи клетки. Локализацию а.о. будем определять просто по максимальной вероятности для него.
Тогда, трансмембранными становятся а.о. 45-62.
Результаты для вывода TMHMM и для скорректированного вывода:
	Всего а.к. остатков в последовательности 
	 526

	Остатки, предсказанные TMHMM как локализованные в мембране (всего) 
	 нет / 45-62

	Правильно предсказали - совпадают с 3D предсказанием (true positives, TP) 
	 0 / 18

	Предсказали не то, что нужно (а.о. предсказаны как мембранные, а по данным 3D таковыми не являются, false positives, FP) 
	 0 / 0

	Правильно не предсказали ( не предсказаны, и по данным 3D не находятся в мембране, true negatives, TN) 
	 482 / 482

	Не предсказали то, что нужно (остатки по данным 3D находятся в мембране, false negatives, FN) 
	 44 / 26

	Чувствительность (sensivity) = TP / (TP+FN)
	 0 / 41%

	Специфичность (specificity) =  TN / (TN+FP)  
	 100% / 100%

	Точность(precision) = TP /(TP+FP)
	 0/0 ->  (  / 100%

	Сверхпредсказание = FP/ (FP+TP)
	 0/0 ->  (  / 0

	Недопредсказание = FN / (TN+FN)
	 8% / 5%


Вывод: TMHMM не справился с последовательностью. Хотя, TMHMM «догадывался», что в белке имеются трансмембранные сегменты, даже указал правильно их примерное расположение, но, в виду каких-то особенностей алгоритма решил, что все же таких сегментов нет.
Общие выводы:

[image: image3] - структура одной цепи гомолога.

Данный мне белок по последовательности почти идентичен гомологу, поэтому разумно предположить, что структура должна совпадать.
Таким образом, несмотря на неверное предсказание TMHMM, очевидно, что в белке имеются 2 alpha-спирали, пронизывающие мембрану.
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