                   Паттерны. Профили. Базы данных PROSITE.  
                                                       
  Фрагмент множественного выравнивания:  
            
BTUB_YERPE : QPDRDGFMGKMLWAGLEHQF
BTUB_YERPS : QPDRDGYLGKMLWLGANHKF
BTUB_ERWCT : QPDRDGFMSKSLYGTVEHKF
BTUB_ECOLI : QTDNDGFLSKTLYGALEHNF
BTUB_PHOLL : QPDRDGFMSKMLWLGVDQKF
Красным цветом выделены консервативные на 100% аминокислоты, синим на 80%. Данный фрагмент был выбран с пятой попытки после того, как предыдущие четыре не дали никаких результатов в PROSITE из-за высокой степени консервативности и большой длины участка (около 30 а. о.). Поэтому в выравнивании ортологов был выбран участок с относительно невысокой степенью консервативности.
Паттерн по фрагменту множественного выравнивания:
Q-[PT]-D-[RN]-D-G-[FY]-[ML]-[GS]-K-[MST]-L-[WY]-X(4)-[HQ]-{W}-F
Поиск по паттерну в БД Swiss-Prot
Было найдено 11  последовательностей, удовлетворяющих мотивам выравнивания. Срединих есть последовательности из выравнивания. Все последовательности имеют сходное названия и одинаковую функцию. Три из них находяться в одном и том же организме (Escherichia coli) хоть и в разных мутантах.

Поиск всех известных паттернов белка BTUB_ECOLI
	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?

	PS00430
	PDOC00354
	Подпись 1 белковTonB-зависимых рецепторов
	паттерн
	x(10,115) - [DENF] - [ST] - [LIVMF] - [LIVSTEQ] - V - {AGPN} - [AGP] - [STANEQPK]
	специфична
	1

	PS01156
	PDOC00354
	Подпись 2 белков TonB-зависимых рецепторов 
	паттерн
	[LYGSTANEQ] - x(3) - [GSTAENQ] - x - [PGE] - R - x - [LIVFYWA] - x - [LIVMFTA] - [STAGNQ] - [LIVMFYGTA] - x - [LIVMFYWGTADQ] - x - F
	специфична
	1

	PS00004
	PDOC00004
	Сайт фофорилирования cAMP- and cGMP-зависимых белковых киназ. 
	паттерн
	[RK](2) - x - [ST]
	неспецифична
	1

	PS00006
	PDOC00006
	Сайт фосфорилирования казеин киназы II
	паттерн
	[ST] - x(2) - [DE] [S or T is the phosphorylation site]
	неспецифична
	10

	PS00008
	PDOC00008
	Сайт N-меристоилирования.
	паттерн
	G-{EDRKHPFYW}-x(2)-[STAGCN]-{P}
	неспецифична
	17

	PS00001
	PDOC00001
	Сайт N-гликозилирования
	паттерн
	N-{P}-[ST]-{P}
	неспецифична
	3

	PS00005
	PDOC00005
	Сайт фосфорилирования белковых киназ С.
	паттерн
	[ST]-x-[RK]
	неспецифична
	6

	PS00007
	PDOC00007
	Сайт фосфорилирования тирозин киназы
	паттерн
	[RK]-x(2,3)-[DE]-x(2,3)-Y
	неспецифична
	4

	PS00003
	PDOC00003
	Сайт сульфирования тирозина.
	правило
	
	неспецифична
	3


