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Образец
For a description of the procedures, methods and data bases used in the research and analyzis, please see Task10.doc.
Результаты

Упражнение 1.
Составление паттерна по множественному выравниванию

Участок для построения паттерна, 258-287
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Паттерн
[VIP]-[FI]-X(1)-[FAV]-X(2)-[EQITV]-[RK]-X(0,1)-[DN]-[GQK]-[IVM]-X(1)-[VLI]-[ED]-[VICL]-A-[MLI]-[QW]-W-N-[DN]-[GS]-[FVHY]-[QNH]-E-[NSQ]-[IVLM]-X(1)-C
Основные элементы синтаксиса при строении паттерн:

[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.
Проведение поиска по паттерну в банке данных SWISS-Prot

Число последовательностей, в которых найден мотив, удовлетворяющий паттерну равно 11. Среди этих, все последовательности из выравнивания найдены. Интересно то, что кроме этих, нашлось также еще два белка, GYRB_SALTI из Salmonella typhi [P0A214]  и GYRB_SALTY из S.typhimurion [P0A213]. Не нашлись последовательности с названием, явно отличающимся от названия белка DNA Gyrase B (GYRB_ECOLI).
 Другие интересные наблюдения

 Все найдены последовательности из Bacteria (Pseudomonas putida, Vibrio cholerae, Vibrio parahaemolyticus). Длины последовательностей почти одинаковые (805 соот. 806 п.н.), и сходные на длину последовательностей Escherichia coli, 803 п.н.

Упражнение 3.
Поиск и описание всех известных паттернов в белке

DNA Gyrase B
Известные сайты и мотивы в белке DNA Gyrase B (GYRB_ECCOLI)

	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?

	PS00177
	PDOC00160
	DNA topoisomerase II signature  
	паттерн
	[LIVMA] - {R} - E - G - [DN] - S - A - {F} - [STAG]
	неспеци-фична
	1



	PS00005
	PDOC00005
	Protein kinase C phosphorylation site  
	паттерн
	[ST] - x - [RK] 
S or T is the phosphorylation site
	неспеци-фична
	12

	PS00008
	PDOC00008
	N-myristoylation site  
	паттерн
	G - {EDRKHPFYW} - x(2) - [STAGCN] - {P} [G is the N - myristoylation site]
	неспеци-фична
	9

	PS00006
	PDOC00006
	Casein kinase II phosphorylation site
	паттерн
	[ST]-x(2)-[DE]
	неспеци-фична
	15

	PS00007
	PDOC00007
	Tyrosine kinase phosphorylation site
	паттерн
	[RK]-x(2,3)-[DE]-x(2,3)-Y
	неспеци-фична
	1

	 PS00001
	PDOC00001
	N-glycosylation site  
	паттерн
	N - {P} - [ST] - {P}
	неспеци-фична
	3

	 PS00003
	PDOC00003
	Tyrosine sulfation site  
	rule
	1. Glu or Asp within two residues of the tyrosine (typically at -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. 


	неспеци-фична
	1
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