Белок YECD_ECOLI
Этот белок – продукт гена Yecd бактерии Escherichia coli.
Этот белок, вероятно, является изохоризматазой, т.е. относится к семейству изохоризматаз – ферментов, катализирующих реакцию гидролиза изохоризмата. Его расположение в клетке и функции изучены плохо.
Белок состоит из четырех, одинаковых по первичной структуре субъединиц, включающих по 188 аминокислотных остатков. Каждая субъединица имеет массу 20452 kD. 
Последовательность а fasta формате:

>YECD_ECOLI hypothetical 21.8 kD protein in aspS 5'region

MLELNAKTTA LVVIDLQEGI LPFAGGPHTA DEVVNRAGKL AAKFRASGQP VFLVRVGWSA DYAEALKQPV DAPSPAKVLP ENWWQHPAAL GATDSDIEII KRQWGAFYGT DLELQLRRRG IDTIVLCGIS TNIGVESTAR NAWELGFNLV IAEDACSAAS AEQHNNSINH IYPRIARVRS VEEILNAL

По третичной структуре yecd_Ecoli является α+β белком. В центре каждой из субъединиц располагается β-слой, состоящий из 8 β-тяжей, он окружен 9 α-спиралями. 
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Структура белка
(одна субъединица покрашена по вторичной структуре)
Идентификатор пространственной структуры белка в банке PDB – 1J2R: http://www.pdb.org/pdb/explore/explore.do?structureId=1J2R
Идентификатор белка в банке UniProt – POAD17:

http://www.uniprot.org/uniprot/P0ADI7
Yecd_Ecoli не упоминается в аннотации ни одной статьи банка PubMed. Но некоторую информацию о нем можно найти в следующих статьях:
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