
 

1 

 

Rešitev naloge 
 

Kratki odgovori na vprašanja: ................................................................................. 2 

Določitev skritega zaporedja:.................................................................................. 3 

Iskanje homologa: ................................................................................................ 4 

Iskanje lastnosti proteina: ...................................................................................... 8 

Poravnava več zaporedij in iskanje vezavnega mesta: ............................................. 11 

Iskanje strukture s pomočjo filogenetskega drevesa: ............................................... 13 

Ugotovitev lastnosti strukture: .............................................................................. 16 

 

 

  



 

2 

 

Kratki odgovori na vprašanja: 
 

Z uporabo znanih podatkov s pomočjo Viterbijevega algoritma določi najverjetnejše 

skrito zaporedje.  

GLLPP 

Kateri je to protein? 

 prestin 

Katera STOP kodona sta prisotna v mRNA zaporedju za izoforma X1 in X2 tega proteina? 

 tag in tga 

Kakšna je funkcija tega proteina v celici?  

pretvarja transmembranski električni potencial v mehanske premike, kar je 

pomembno pri sluhu 

Kateri je akronim najbolj pogoste bolezni povezane s tem proteinom pri človeku?  

 DFNB61 

Zakaj je ta protein precej pomemben pri kitu?  

 zaradi eholokacije 

Koliko transmembranskih vijačnic vsebuje?  

 14 pri človeku, 9 pri belem kitu 

Kaj pomeni anotacija Compositional bias v oddelku Family and Domains? 

pomeni specializiran ali intrinzično neurejen del proteina, v katerem so določene 

aminokisline prekomerno zastopane 

Zapiši enočrkovno kodo vezavnega mesta in njegovo vrstno številko v zaporedju belega 

kita. 

 S 398 

V kakšnem ekspresijskem sistemu in s kakšno metodo je bila določena  struktura? 

 homo sapiens, z elektronsko mikroskopijo 

Poišči v izhodiščnem članku iz s trukturne biologije kako aspirin vpliva na ta protein.  

inhibira motorno aktivnost, zaradi česar po zaužitju velikih količin lahko pride do 

izgube sluha  
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Določitev skritega zaporedja: 
 

- najprej določimo skrito zaporedje s pomočjo Viterbijevega algoritma, ki smo ga 

obravnavali na predavanjih 

- dodatno je priložena Excel datoteka s podrobnostmi tega izračuna 

- nepoznani del zaporedja pa ustreza aminokislinskimi ostanki GLLPP 
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Iskanje homologa: 
 

- uporabimo blastp s spletne strani https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/  

- upišemo naše zaporedje in nastavimo iskanje po neredundantni bazi (nr) za 

organizem Delphinus leucas (taxid:9749) ter zaženemo blast 

 

Slika 1. Prikaz nastavitvi v blastp. 

- rezultat z največjim total score je izoformna oblika X1 proteina prestina:  

 

Slika 2. Rezultati, ki jih dobimo z blastom, sortirani po total score. 

- odpremo ta zapis v bazi GenBank 

- s klikom na RefSEQ lahko odpremo izhodiščno mRNA zaporedje 

- izberemo CDS in vidimo, da se ta konča s STOP kodonom tag 

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/
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Slika 3. Prikaz zapisa tega proteina v GenBank, obkrožena je povezava do mRNA. 

 

 

Slika 4. Izbrana CDS regija mRNA zapisa, očitno je tag STOP kodon. 

- do X2 izoformne variante tega proteina lahko pridemo na isti način iz okna z 

rezultati blasta, lahko pa direktno iz GeneBank s pomočjo GeneID 
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Slika 5. V zapisu X1 izoforma najdemo GeneID. 

 

 

Slika 6. Med zapisi za ta gen najdemo mRNA zaporedje za X2 izoformno obliko 

 

- spet izberemo CDS regijo tega zapisa in odčitamo STOP kodon izoforma X2: tga 
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Slika 7. mRNA zaporedje za izoform X2, očitno je tga STOP kodon. 
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Iskanje lastnosti proteina: 
 

- v neredundantni bazi UniProt poiščemo zapise za človeški prestin (P58743) ter 

izoformno obliko X1 prestina belega kita (A0A2Y9LSQ7) 

- v dobro anotiranem zapisu za človeški protein lahko odčitamo njegove funkcije 

- pomembnost tega proteina pri belem kitu lahko sami sklepamo, lahko pa poiščemo 

relevantne znanstvene članke (kot sta Hear That? Bats and Whales Share Sonar 

Protein. (2021). [Dataset]. AAAS Articles DO Group. American Association for the 

Advancement of Science (AAAS). https://doi.org/10.1126/article.30946 ali Li, Y., 

Liu, Z., Shi, P., & Zhang, J. (2010). The hearing gene Prestin unites echolocating 

bats and whales. Current Biology, 20(2), R55–R56. 

https://doi.org/10.1016/j.cub.2009.11.042) 

 

Slika 8. Oddelek Function opisuje funkcije prestina kot motoričnega proteina precej pomembnega 

pri sluhu. 

- v oddelku Disease & Variants pa poiščemo najbolj pogosto bolezen povezano s tem 

proteinom 

 

Slika 9. Bolezen je 'Deafness, autosomal recessive 61', s kratico DFNB61 

https://doi.org/10.1126/article.30946
https://doi.org/10.1016/j.cub.2009.11.042
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- število transmembranskih vijačnic poiščemo v oddelku Subcellular Location 

 

 

Slika 10. Pri človeškem proteinu je prisotnih 14 transmembranskih vijačnic. 

 

 

Slika 11. Pri prestinu belega kita je pa 9 transmembranskih vijačnic. 

 

- pri prestinu belega kita pa poiščemo še pomen anotacije Compositional bias, lahko 

pa preverimo z uporabo dodatnih spletnih vir 
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Slika 12. Razlaga anotacije Compositional bias iz UniProta. 
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Poravnava več zaporedij in iskanje vezavnega mesta: 
 

- izberemo nekaj dobro anotiranih zaporedij za prestin in zapis za belega kita, ter jih 

damo v Basket v UniProtu 

- naredimo poravnavo teh zaporedij 

 

Slika 12. Dodamo vsa zaporedja v Basket, izberemo jih in pod Tools izberemo Align 

 

 

Slika 13. Rezultati poravnave, obkroženo je kako izberemo anotacijo. 

- v oknu z rezultati poravnave, izberemo eno od dobro anotiranih zaporedij in 

vklopimo prikaz anotacije za vezavno mesto 

- poiščemo označeni aminokislinski ostanek, očitno je to serin na mestu 398 v našem 

proteinu 
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Slika 14. V zaporedju poiščemo aminokislinski ostanek, ki je anotiran kot vezavno mesto. 
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Iskanje strukture s pomočjo filogenetskega drevesa:  
 

- v UniProtu obstaja 7 Swiss-Prot recenziranih zapisov za prestin: 

 

Slika 15. Prikaz vseh Swiss-Prot anotiranih zaporedij za prestin. 

- za vsaki od teh zapisov odpremo in kopiramo zaporedje v FASTA formatu in jih vse 

damo v eno tekstualno datoteko skupaj z našim proteinom 

- pri tem pa ustrezno imenujemo zapiske, da jih lahko kasneje razlikujemo po 

ogranizmu 

 

Slika 16. Za vsaki zapis izberemo Download pod oddelkom Sequence da dobimo zaporedje v 
FASTA formatu. 
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Slika 17. Zaporedja damo v tekstualno datoteko skupaj s našim proteinom da jih lahko hkrati 
kopiramo. 

 

- odpremo program za poravnavo več zaporedij, kot je Clustal Omega, in v njega 

kopiramo vsa zaporedja: 

 

 

Slika 18. Prikaz sučelja Clustal Omega programa, ki ga lahko uporabimo za poravnavo zaporedij. 

- v Clustal Omega dobimo zapis koordinat za filogenetsko drevo, ta lahko kopiramo 

in damo v program za vizualizacijo kot je phylo.io 

- odčitamo kateri protein je evolucijski najbolj podoben prestinu belega kita 
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Slika 19. V Clustal Omega lahko kopiramo filogenetsko drevo. 

 

 

Slika 20. To drevo lahko prenesemo na program za vizualizacijo. 

 

 

Slika 21. Očitno je človeški protein evolucijski najbližji našem.  
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Ugotovitev lastnosti strukture: 
 

- strukturo človeškega prestina poiščemo na bazi PDB 

- v tem zapisu lahko najdemo ekspresijski sistem in metodo določitve strukture 

 

Slika 22. Na PDB izberemo človeški prestin v kompleksu s salicilatom. 

 

 

Slika 23. Zapis iskanega proteina, obkrožene so iskane lastnosti. 

- potem kliknemo na PDB DOI, da lahko dostopimo do izhodišnega članka iz 

strukturne biologije 
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Slika 24. Najdemo link do izhodišnega članka. 

 

 

Slika 25. V uvodu članka najdemo iskano informacijo o vplivu aspirina. 

- ta članek nam pove o inhibitornem učinku aspirina na naš protein 


