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Упражнение 1. Составить паттерн по множественному выравниванию.

Из множественного  выравнивания, полученного ранее, был выбран участок, наиболее подходящий для построения паттерна.

[image: image1.png]IHFA_NEIMB
IHFA_RALSO
IHFA_BUCAT
IHFA_BUCAP
IHFA_HAEIN
THFA_PASMU
IHFA_PASHA
IHFA_ECOLT
IHFA_XYLFA
IHFA_AGRTS
IHFA_RHIME
IHFA_RHILO

60 *
roEroRrERNBrEEE
RDEPORPERNBEIEE
KKRKARPERNBRICE
KNKKERPERNBRICE
RDKS SHPERNBKTED
RDHs S HPERNBKICE
RERKARPERNBKICE
RDfON o ERNEx B8
RCENORPERNBEIEE
RERNERIERNBKICE
RDENERIERNBKICE
RSENERIGRNBKEGE
r K R GRNDKTGe



Это аминокислотные остатки с 55 по 69.

Этот участок был выбран потому, что в нем достаточно велико содержание консервативных аминокислот. Кроме того, как было показано уже дважды (см. Ligand и Blast ), наиболее важной зоной в белке является участок последовательности где-то с 57 по 76 а/о.
Паттерн.

[RK]–Х(1)–K–[NKPS]–[QEAS]–R–[PI]–G–R–N–P–[KR]–T–G–[ED]

Элементы синтаксиса:

[ALK] – разрешен один из 3-х остатков;

Х(3) – интервал в 3 любых остатка;

{W} – запрет на один остаток (в данном примере, на остаток триптофана).

Упражнение 2. Провести поиск по паттерну в банке данных SWISS-Prot.

Мотив, удовлетворяющий паттерну, найден в 29 последовательностях:
IHFA_AGRT5
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IHFA_PASHA

IHFA_PASMU
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IHFA_VIBPA
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IHFA_VIBVY

IHFA_XANAC
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IHFA_XYLFA
IHFA_XYLFT

IHFA_YERPE

IHFA_YERPS

Все последовательности из моего выравнивания найдены.
Все найденные последовательности относятся к клеточным факторам интеграции (-субъединица).
Упражнение 3. Найти и описать все известные паттерны в Вашем белке.
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	PS00045
	PDOC00044
	Bacterial histone-like DNA-binding proteins signature
	паттерн
	[GSK] - F - x(2) - [LIVMF] - x(4) - [RKEQA] - x(2) - [RST] - x(1,2) - [GA] - x - [KN] - P - x - [TN]
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	PS00006
	PDOC00006
	Casein kinase II phosphorylation site
	паттерн
	[ST] - x(2) - [DE] [S or T is the phosphorylation site]
	неспецифична
	5
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	Protein kinase C phosphorylation site
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	[ST] - x - [RK]
	неспецифична
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