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Зачётное задание
Ну что ж, разрешите представить.

Название моего белка - алкилгидропероксидредуктаза субъединица F (сокращённо - ahpF), принадлежит к классу II семейства пиридиновых нуклеотидно-дисульфидных редуктаз. Он служит для защиты ДНК клетки от повреждения алкилгидропероксидами, которые непосредственно окисляет, используя НАД*Н и НАДФ*Н в качестве доноров электронов. 

Свою главную функцию выполняет в связке в ahpC (субъединица С). Окислительно-восстановительный активный центр представляет собой дисульфидный мостик (Cys345-Cys348).
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Белок состоит всего из одной цепи длиной 521 нуклеотид (третичная структура известна только для последних 310) с преобладанием бета-структуры и молекулярной массой 56177 единиц. Немного подробнее о значимых участках:
- с НАД*Н и НАДФ*Н взаимодействуют остатки с 357 по 371
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- со своим лигандом, флавинадениндинуклеотидом (один на молекулу) - с 478 по 488
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К сожалению, ряд остатков с 214 по 229, также участвующий в образовании связи с ФАД, не представлен на трёхмерной модели целиком.
Посттрансляционным модификациям подвергаются лизины 53 и 354 (превращаются в ацетиллизины), а никаких специфических мутаций неизвестно.
Вот, собственно, сама аминокислотная последовательность в fasta-формате


>sp|P35340|AHPF_ECOLI Alkyl hydroperoxide reductase subunit F OS=Escherichia coli (strain K12) GN=ahpF PE=1 SV=2
MLDTNMKTQL KAYLEKLTKP VELIATLDDS AKSAEIKELL AEIAELSDKV TFKEDNSLPV

RKPSFLITNP GSNQGPRFAG SPLGHEFTSL VLALLWTGGH PSKEAQSLLE QIRHIDGDFE

FETYYSLSCH NCPDVVQALN LMSVLNPRIK HTAIDGGTFQ NEITDRNVMG VPAVFVNGKE

FGQGRMTLTE IVAKIDTGAE KRAAEELNKR DAYDVLIVGS GPAGAAAAIY SARKGIRTGL

MGERFGGQIL DTVDIENYIS VPKTEGQKLA GALKVHVDEY DVDVIDSQSA SKLIPAAVEG

GLHQIETASG AVLKARSIIV ATGAKWRNMN VPGEDQYRTK GVTYCPHCDG PLFKGKRVAV

IGGGNSGVEA AIDLAGIVEH VTLLEFAPEM KADQVLQDKL RSLKNVDIIL NAQTTEVKGD

GSKVVGLEYR DRVSGDIHNI ELAGIFVQIG LLPNTNWLEG AVERNRMGEI IIDAKCETNV

KGVFAAGDCT TVPYKQIIIA TGEGAKASLS AFDYLIRTKT A

А вот как это выглядит в объёме
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«Обитает» ahpF в организме бактерии Escherichia coli, конкретней в цитозоле (часть цитоплазмы, занимающая пространство между мембранными органеллами), и кодируется геном с локусом b0606.
Положение E. Coli в системе

· Bacteria; 

· Proteobacteria; 

· Gammaproteobacteria; 

· Enterobacteriales;

· Enterobacteriaceae; 

· Escherichia.

Откуда я всё это взяла

· Uniprot 
http://www.uniprot.org/uniprot/P35340
· PDB 
http://www.pdb.org/pdb/cgi/explore.cgi?pdbId=1FL2\
· SRS 

http://srs.ebi.ac.uk/srsbin/cgi-bin/wgetz?-id+7LP491ZRNKY+-e+[SWISSPROT:'AHPF_ECOLI']+-qnum+3+-enum+1
· MRS 
http://mrs.cmbi.ru.nl/mrs-web/entry.do?db=uniprot&query=P35340&id=ahpf_ecoli
Кое-какие статьи про мой белок и кодирующий его ген, послужившие для создания файла в базе UniProt

1. A 718-kb DNA sequence of the Escherichia coli K-12 genome corresponding to the 12.7-28.0 min region on the linkage map.

Oshima T, Aiba H, Baba T, Fujita K, Hayashi K, Honjo A, Ikemoto K, Inada T, Itoh T, Kajihara M, Kanai K, Kashimoto K, Kimura S, Kitagawa M, Makino K, Masuda S, Miki T, Mizobuchi K, Mori H, Motomura K, Nakamura Y, Nashimoto H, Nishio Y, Saito N, Horiuchi T, et al.
http://dnaresearch.oxfordjournals.org/cgi/reprint/3/3/137
2.Highly accurate genome sequences of Escherichia coli K-12 strains MG1655 and W3110.

Hayashi K, Morooka N, Yamamoto Y, Fujita K, Isono K, Choi S, Ohtsubo E, Baba T, Wanner BL, Mori H, Horiuchi T.
http://www.pubmedcentral.nih.gov/articlerender.fcgi?tool=pubmed&pubmedid=16738553
3. Locations of genes encoding alkyl hydroperoxide reductase on the physical map of the Escherichia coli K-12 genome.

Smillie DA, Hayward RS, Suzuki T, Fujita N, Ishihama A.
http://www.pubmedcentral.nih.gov/articlerender.fcgi?tool=pubmed&pubmedid=1592833
4. Lysine acetylation is a highly abundant and evolutionarily conserved modification in Escherichia coli.

Zhang J, Sprung R, Pei J, Tan X, Kim S, Zhu H, Liu CF, Grishin NV, Zhao Y.
Выдержка:

Lysine acetylation and its regulatory enzymes are known to have pivotal roles in mammalian cellular physiology. However, the extent and function of this modification in prokaryotic cells remain largely unexplored, thereby presenting a hurdle to further functional study of this modification in prokaryotic systems. Here we report the first global screening of lysine acetylation, identifying 138 modification sites in 91 proteins from Escherichia coli. None of the proteins has been previously associated with this modification. Among the identified proteins are transcriptional regulators, as well as others with diverse functions. Interestingly, more than 70% of the acetylated proteins are metabolic enzymes and translation regulators, suggesting an intimate link of this modification to energy metabolism. The new dataset suggests that lysine acetylation could be abundant in prokaryotic cells. In addition, these results also imply that functions of lysine acetylation beyond regulation of gene expression are evolutionarily conserved from bacteria to mammals. Furthermore, we demonstrate that bacterial lysine acetylation is regulated in response to stress stimuli.
Любительский перевод Вашей покорной слуги:

Известно, что ацетилирование лизина и ферменты, регулирующие этот процесс, играют ключевую роль в клеточной физиологии млекопитающих. Тем не менее, распространённость и функции этой модификации в клетках прокариотов остаются неисследованными, таким образом имеется препятствие для дальнейшего функционального изучения этой модификации в доядерных системах. Мы предоставляем первый глобальный обзор по ацетилированию лизина, рассматривая 138 участков модификации в 91 белке Escherichia coli. Среди обнаруженных белков есть как регуляторы транскрипции, так белки с обратными функциями. Интересно, что более 70% ацетилированных белков являются ферментами метаболизма и регуляторами транскрипции, что позволяет предположить близкую связь этой модификации с энергетическим метаболизмом. Новые данные предполагают обилие ацетилированных остатков лизина в прокариотных клетках. Также, эти результаты указывают на передачу функций ацетилированного лизина эволюционно от прокариот млекопитающим независимо от регуляции экспрессии гена. Более того, мы продемонстрируем, что бактериальное ацетилирование лизина регулируется раздражителями.
Пожалуй, это всё, что я могу сказать сейчас про ahpF. Было приятно поделиться результатами своей работы.
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