Критический анализ модели белка SODM_BACSU, представленной в банке PDB (PDB ID: 2RCV)

Кузнецов Виктор Петрович, 4 курс ФББ
В отчете приведены результаты анализа качества структуры SODM_BACSU, расшифрованной P. Liu, H. E. Ewis, Y.-J. Huang, C.-D. Lu, P. C. Tai and I. T. Weber в 2007 году, методом РСА и содержащейся в PDB под кодом 2RCV. Выявлено, что в целом модель соответствует истине, но замечены неточности в определении аспарагина, аспарагиновой и глутаминовой кислот.

Супероксид дисмутаза является важным антиоксидантным ферментом, который широко распространен в прокариотических и эукариотических клетках. Она катализирует восстановление супероксидного радикала до перекиси водорода и молекулярного кислорода в реакции, защищающей аэробные организмы. (Beyer et al., 1991).
SOD разделены на четыре семейства на основе металлов в их каталитических центрах: медь/цинк, никель, марганец и железо. Марганцосодержащие широко представлены в бактериях, хлоропластах, митохондриях и цитозоле эукариотических клеток (Stroupe et al., 2001).

1) Белок представлен октамером, состоящим из 8 доменов A,B,C,D,E,F,G,H, а так же лиганд MANGANESE (II) ION 	Mn с массой 54.94, длинна цепей ~200 а.о.
2) Структура открыта в 2007 году
3) Авторы данной структуры: P. Liu, H. E. Ewis, Y.-J. Huang, C.-D. Lu, P. C. Tai and I. T. Weber
4) Метод молекулярного замещения с использованием пакета CNS
5) Число измеренных рефлексов: 218733
6) Разрешение 1,60 Å. Минимальное 45.90 Å и максимальное 1.59 Å
7) Элементарная ячейка: a=68.37 Å, b=84.03 Å, c=91.95 Å
Углы: alpha=99.13, beta=105.98, gamma=105.58
8) Полнота данных: 89.1 %
9) R factor равен 0.211. Данное значение близко к средним значениям, поэтому структура является приемлемой.
10) R-free factor равен 0,230
11) Сильно выбивающихся остатков в данной структуре нет. 91,9% попадают в предпочтительную область, 7,8% в разрешенную и 3 остатка (0,2%) находятся в неразрешенной области. Это необычно, но вполне допустимо для большой структуры.
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Рис. 1 Карта Рамачандрана, получена с помощью сервиса PROCHECK

12) G фактор является показателем того, насколько необычна структура. Для нашей структуры среднее значение 0,41, что говорит о высокой вероятности совпадения с истиной.
13) RSR
Пространственный R фактор показывает соответствие электронной плотности построенной модели и эксперимента РСА. Чем больше RSR тем больше соответствие.
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Для примера показаны 2 графика RSR из 8. На трех из них виден разрыв B, D, H. Возможно, именно в этих участках находятся остатки, лежащие в запрещенной области на карте рамачандрана.

Количество остатков с высоким значением Z (больше 2) велико, особенно в субъединице B (8%). В среднем Z>2 около 5%

По многим факторам лучшей является субъединица F, поэтому хотелось бы основываться на нее.
Возьмем несколько маргинальных остатков:
1) 51 ASN Z=5.001828 (F)
2) 2 ALA Z=4.035971 (F)
3) 138 ASN Z=2.570384 (F)
4) 200 GLU Z=2.141104 (F)
5) 50 ALA Z=15.354915 (H) 
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По всем показателям данные остатки являются «странными». Теперь рассмотрим их и их электронную плотность.
1) 51 ASN Z=5.001828 (F)
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Аспарагин явно не вписывается в электронную плотность, так как ее, по сути, тут нет. Даже если выставить уровень 1, заведомо сказать нельзя, что за остаток должен тут находиться.
2) 2 ALA Z=4.035971 (F)
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Аланин немного не вписывается в электронную плотность, однако его «странные» показатели можно списать на  первый а.о. в субъединице. Он обладает большей подвижностью, следовательно менее точно можно определить его положение в структуре.
3) 138 ASN Z=2.570384 (F)
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Аспарагин не вписывается в электронную плотность, причем, скорее всего, серин бы отлично подошел.
4) 200 GLU Z=2.141104 (F)
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Электронная плотность не совсем покрывает остаток, однако рядом есть электронное облако, которое может отвечать за различные конформации остатка.
5) 50 ALA Z=15.354915 (H)
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Не смотря на аномально большой Z, этот аланин скорее всего находится не в той конформации.

В целом структура кажется правдоподобной и хорошей. Довольно много странностей вызывают остатки аспарагина, аспарагиновой и глутаминовой кислот. Они довольно часто не вписываются в электронную плотность. Однако  сама структура имеет хорошее разрешение и определена подробно.

Источники:
http://eds.bmc.uu.se/cgi-bin/eds/uusfs?pdbCode=2RCV
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/18084079
http://www.rcsb.org/pdb/explore/explore.do?structureId=2RCV
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