8 февраля 2008 года

Занятие 1. Банк UniProt
2.

	
	Метка поля
	Содержание

	Код(ы) доступа ("Accession number")
	AC
	P0A759; O68603; P09375;



	Идентификатор записи в БД
	ID
	NAGB_ECOLI



	Название (краткое описание) белка
	DE
	Glucosamine-6-phosphate deaminase (EC 3.5.99.6) (Glucosamine-6-phosphate isomerase) (GNPDA) (GlcN6P deaminase)


	Дата создания документа
	DT
	07-JUN-2005, integrated into UniProtKB/Swiss-Prot.



	Дата последнего исправления аннотации
	DT
	05-FEB-2008, entry version 34.



	Число публикаций, использованных при создании документа
	RN
	[12]



	Журнал и год самой поздней публикации
	RL
	J. Mol. Biol. 319:183-189(2002)



	Ключевые слова
	KW
	3D-structure; Allosteric enzyme; Carbohydrate metabolism;

KW   Complete proteome; Hydrolase.



	Что содержит поле комментариев?
	CC
	Поле содержит информацию о функциях, каталитической активности, ферментативной регуляции, участии в различых процессах (PATHWAY – путь), информацию о том в какие еще вещества входит, какие связи образует, какой «семье» принадлежит (сходство с другими веществами).


	Идентификаторы записей PDB
	DR
	PDB; 1CD5; X-ray; 2.30 A; A=1-266.

PDB; 1DEA; X-ray; 2.10 A; A/B=1-266.

PDB; 1FQO; X-ray; 2.20 A; A/B=1-266.

PDB; 1FRZ; X-ray; 2.20 A; A/B=1-266.

PDB; 1FS5; X-ray; 1.73 A; A/B=1-266.

PDB; 1FS6; X-ray; 2.20 A; A=1-266.

PDB; 1FSF; X-ray; 1.90 A; A=1-266.

PDB; 1HOR; X-ray; 2.40 A; A/B=1-266.

PDB; 1HOT; X-ray; 2.40 A; A/B=1-266.

PDB; 1JT9; X-ray; 2.06 A; A=1-266.




3.

	Запрос 
	Число записей
в SwissProt
	Число записей
в TrEMBL

	Glucosamine-6-phosphate deaminase  
	165
	115

	EC 3.5.99.6
	164
	124

	Glucosamine-6-phosphate isomerase
	164
	214

	GNPDA
	164
	17

	GlcN6P deaminase
	164
	3


Дополнительное задание

	
	Метка поля
	NAGB_ECOLI 
	GNPI_HUMAN  

	Первый код доступа
	ID
	NAGB_ECOLI              266 AA.
	GNPI_HUMAN              289 AA

	Идентификатор последовательности в БД
	AC
	P0A759; O68603; P09375;
	P46926;



	Название (краткое описание) белка
	DE
	Glucosamine-6-phosphate deaminase (EC 3.5.99.6) (Glucosamine-6-phosphate isomerase) (GNPDA) (GlcN6P deaminase).


	Glucosamine-6-phosphate isomerase (EC 3.5.99.6) (Glucosamine-6-phosphate deaminase) (GNPDA) (GlcN6P deaminase) (Oscillin).



	Дата создания документа
	DT
	07-JUN-2005, integrated into UniProtKB/Swiss-Prot.
	01-NOV-1995, integrated into UniProtKB/Swiss-Prot.

	Дата последнего исправления аннотации
	DT
	05-FEB-2008, entry version 34.
	15-JAN-2008, entry version 72.

	Название организма
	OS
	Escherichia coli (strain K12)
	Homo sapiens (Human)

	Классификация организма (список таксонов)
	OC
	Bacteria; Proteobacteria; Gammaproteobacteria; Enterobacteriales;
Enterobacteriaceae; Escherichia.


	Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;Mammalia; Eutheria; Euarchontoglires; Primates; Haplorrhini;

Catarrhini; Hominidae; Homo.

	Длина последовательности
	SQ
	266
	289

	Молекулярная масса белка
	SQ
	29774 MW


	32669 MW



	Число публикаций, использованных при создании документа
	RN
	[12]


	[6]



	Журнал и год самой поздней публикации
	RL
	J. Mol. Biol. 319:183-189(2002)
	Genome Res. 14:2121-2127(2004)

	Описание вторичной структуры 
Укажите, есть ли такое описание, и в чем оно состоит.
	FT
	Описание есть, оно заключается в указании положения альфа-спиралей и бета-тяжей в белке. Указаны номера аминокислотных остатков начала и конца вторичной структуры.
	Аналогично.

	Ключевые слова
	KW
	3D-structure; Allosteric enzyme; Carbohydrate metabolism;

KW   Complete proteome; Hydrolase.
	3D-structure; Carbohydrate metabolism; Cytoplasm; Hydrolase.



	Темы, освещённые в комментариях
	CC
	Поле содержит информацию о функциях, каталитической активности, ферментативной регуляции, участии в различых процессах (PATHWAY – путь), информацию о том в какие еще вещества входит, какие связи образует, какой «семье» принадлежит (сходство с другими веществами).
	Поле содержит информацию о каталитической активности, расположении элементов белка в клетке и сходстве с другими белками, принадлежности к определенной «семье».



	Особенности последовательности
Не копируйте, а перечислите, какие особенности отражены в документе!
	FT
	В этом поле указаны номера аминокислотных остатков и особенности этих остатков. Например, указаны акцепторы протонов для начала реакции энолизации, аллостерические участки, мутагены. В поле мутагенов также указано, какой аминокислотный остаток на какой заменен и к чему это может привести. Также указано положение в цепи альфа-цепей и бета-тяжей


	В поле для этого белка указаны те же данные, только отсутствует информация о мутагенах.

	Идентификаторы записей PDB
	DR
	PDB; 1CD5; X-ray; 2.30 A; A=1-266.

PDB; 1DEA; X-ray; 2.10 A; A/B=1-266.

PDB; 1FQO; X-ray; 2.20 A; A/B=1-266.

PDB; 1FRZ; X-ray; 2.20 A; A/B=1-266.

PDB; 1FS5; X-ray; 1.73 A; A/B=1-266.

PDB; 1FS6; X-ray; 2.20 A; A=1-266.

PDB; 1FSF; X-ray; 1.90 A; A=1-266.

PDB; 1HOR; X-ray; 2.40 A; A/B=1-266.

PDB; 1HOT; X-ray; 2.40 A; A/B=1-266.

PDB; 1JT9; X-ray; 2.06 A; A=1-266.


	


У меня сложилось впечатление, что эти белки очень похожи, хотя и были найдены в совершенно разных организмах. У них сходно число и положение аминокислотных остатков. Я обнаружила 11 (!) одинаковых ак остатков в одинаковом положении в цепи, т.е. почти 4 триплета! Это помимо других многочисленных, хотя и менее длинных, совпадений в цепи.

NAGB_ECOLI

MRLIPLTTAE QVGKWAARHI VNRINAFKPT ADRPFVLGLP TGGTPMTTYK ALVEMHKAGQ

     VSFKHVVTFN MDEYVGLPKE HPESYYSFMH RNFFDHVDIP AENINLLNGN APDIDAECRQ

     YEEKIRSYGK IHLFMGGVGN DGHIAFNEPA SSLASRTRIK TLTHDTRVAN SRFFDNDVNQ

     VPKYALTVGV GTLLDAEEVM ILVLGSQKAL ALQAAVEGCV NHMWTISCLQ LHPKAIMVCD

     EPSTMELKVK TLRYFNELEA ENIKGL

GNPI_HUMAN   

MKLIILEHYS QASEWAAKYI RNRIIQFNPG PEKYFTLGLP TGSTPLGCYK KLIEYYKNGD

     LSFKYVKTFN MDEYVGLPRD HPESYHSFMW NNFFKHIDIH PENTHILDGN AVDLQAECDA

     FEEKIKAAGG IELFVGGIGP DGHIAFNEPG SSLVSRTRVK TLAMDTILAN ARFFDGELTK

     VPTMALTVGV GTVMDAREVM ILITGAHKAF ALYKAIEEGV NHMWTVSAFQ QHPRTVFVCD

     EDATLELKVK TVKYFKGLML VHNKLVDPLY SIKEKETEKS QSSKKPYSD

