
S1-10-rešitev 
 

1. Prvi sklop vprašanj se nanaša na odgovore, ki jih lahko najdeš na PDB: 

- Organizma: Aedes aegypti, Apocrypta bakeri 

- Insektni vohalni receptorji do od liganda odvisni ionski kanalčki. Ko se 

nanje veže ligand se konformacija kompleksa spremeni tako, da v celico 

vdrejo ioni, kar sproži signal po nevronih. Do odgovora je najlažje priti 

tako, da na PDB najdeš April molecule of the month in si prebereš kaj 

piše v opisu. 

- Da receptor je oligomeren, sestavljo ga 4 polipeptidne verige, ki pripadajo 

2 proteinoma. Trije proteini iz družine Orco, in en protein iz družine OR 

(OR10). Kompleks je asimetričen. 

 

Slike na katerih so označene rešitve: 

Z rdečim pravokotnikom je označen 

odgovor prvega vprašanja. 

 

 

 

 

 

 

Z rdečim pravokotnikom je označen paragraf, v katerem se nahaja 

odgovor na drugo vprašanje. Dostop do odgovora. 

 

Z rdečim pravokotnikom je 

označena rešitev  tretjega 

vprašanja. 

 

  

https://www.rcsb.org/structure/8V00
https://www.rcsb.org/search?q=rcsb_entity_source_organism.taxonomy_lineage.name:Apocrypta%20bakeri
https://pdb101.rcsb.org/motm/316


Odgovor kateri proteini kompleks sestavljajo najdemo pod razdelkom 

Macromolecules, kjer je vsaka polipeptidna veriga/protein opisana 

posebej. Na spodnjih slikah so označene informacije o imenu proteinov in 

globalni simetriji. 

 

 

 
Podatek o asimetričnosti: 

 

2. Drugo vprašanje je zastavljeno tako, da uporabiš BLAST in UniProt. Protein 

najdemo z blastp, tako da v iskalno okno vstavimo podano zaporedje. Če 

upoštevamo namig v nalogi pridemo do dveh zadetkov, od katerih eden 

pripada iskanemu proteinu OR10, oz. variabilnemu proteinu insektih 

receptorskih kompleksov. Uporabimo obkroženo zaporedje, ki ima E vrednost 

enako 0, procent identičnosti pa 100%. 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastp&PAGE_TYPE=BlastSearch&LINK_LOC=blasthome


Iskanje proteina iz podatkov iz BLASTA – podatki ki jih imamo: 

- Gre za vohalni receptor (odorant receptor), natančneje, gre za OR10 

- Gre za organizem Aedes aegypti 

 
To so podatki, ki jih uporabimo za iskanje po UniProt. Pomaga če filtriramo po 

taksonomiji, ter da zapis ni pregledan – nahaja se v TrEMBL. Na sliki je prikazan 

ustrezen zapis: 

 
Možna alternativna rešitev: če bi vpisali 'or10' in upoštevali taksonomske filtre, nas 

UniProt usmeri na UniParc. Dobimo 3 zapise, ki so med sabo identični (zbirka 

UniParc je redundantna). Pri A0A1S7UEA4 bi do enakih zaključkov, kot pri 

Q177X3, pri A0A1S4FCA1 pa kot ime gena dobimo 5567346, ostalo pa se ne 

razlikuje. 

  



- Identificirali smo kodo UniProt: Q177X3, ime gena: GPRor10 in ime 

organizma: Aedes aegypti. Z rdečim pravokotnikom so označene rešitve. 

- Protein se nahaja v celični membrani in ima 6 transmembranskih 

heliksov 

- Aminokislinsko zaporedje četrtega transmembranskega heliksa:  

 

IIYIVQVVLTFPGCCMYIPFTSFFASTTLFGLV 

 

  

https://www.rcsb.org/search?q=rcsb_polymer_entity_container_identifiers.reference_sequence_identifiers.database_accession:Q177X3%20AND%20rcsb_polymer_entity_container_identifiers.reference_sequence_identifiers.database_name:UniProt


3. Tretja naloga je zastavljena tako, da moraš uporabiti ProtParam. 

  

Prilagam sliko, ki je vir moje trditve, da je protein stabilen pri pH=7,5 (vzeta je iz 

članka, v katerem so mu določili strukturo - DOI: 10.1126/science.adn6384 ). 

Če bi želeli izolirati celoten kompleks, bi bila najboljša izbira afinitetna 

kromatografija, pa tudi gelska izključitvena kromatografija. Kompleks je velik 

(203,11 kDa), zato bi se dobro ločil od ostalih proteinov. Ta način so uporabili, tudi 

v izbranem članku (moder pravokotnik označuje izbrano kolono, če uporabimo 

brskalnik ugotovimo, da gre za kolono za gelsko izključitveno kromatografijo). 

Možna alternativna rešitev je tudi HIC – hidrofobna interakcijska kromatografija 

(celoten kompleks je močno hidrofoben, nisem pa našla članka, pri katerem bi to 

tehniko uporabili – gre bolj za špekulacijo). 

 

Izračun iz ProtParam: 

 

- Izoelektrična točka tega proteina je 

8,69; torej bo pri pH=7,5 pozitivno nabit 

→ potrebujemo kationski izmenjevalec. 

- Aminokislinska ostanka, ki sta 

najbolje zastopana sta levcin in izolevcin 

(11,2% ter 10,4%). Sledi jima valin z 

8,3%. To so hidrofobni aminokislinski 

ostanki, ki so za protein pomembni, saj 

protein prehaja membrano → mora imeti 

hidrofobne regije.  

 

 

 

 

 

  

https://web.expasy.org/protparam/


4. Četrta naloga zahteva uporabo orodja ClustalOmega za poravnavo več 

zaporedij, da pridobimo podatke potrebne za izdelavo filogenetskega drevesa 

z uporabo programa Phylo.io. Najprej pa moramo poiskati zaporedja. 

Uporabimo znane podatke: gre za protein Orco, vemo, da gre za insekt. Na 

UniProt poiščemo čim več aminokislinskih zaporedij proteinov Orco, ki 

pripadajo insektom, obvezno pa vsebujejo zapise iz napisanih organizmov. Če 

v UniProt samo vpišemo Orco dobimo naslednje rezultate: 

 
Pozorni smo na to, da pod Gene Names piše Orco (ne OR → to je variabilni 

protein tudi znotraj vrste, zato bi bila identifikacija težja!) 

 

Ko imamo nabrana zaporedja uporabimo ClustalOmega, da zaporedja 

poravnamo in podatke vnesemo v Phylo.io. Podatki, ki jih je potrebno vnesti v 

Phylo (zavihek Phylogenetic tree v ClustalOmega): 

 
 

  

https://phylo.io/viewer/


Primer, kaj dobimo v Phylio (zaporedja iz datoteke S1-10-zaporedja-primer): 

 
Če so bila vstavljena zaporedja vseh organizmov ugotovimo, da je neznano 

zaporedje identično zaporedju organizma Galleria mellonella (velika voščena 

vešča). Prilagam sliko, na kateri je razvidno, da je za ta organizem znan le en 

zapis za Orco.

 
 

Gotovo lahko zaključimo, da je 

organizem, ki je 'lastnik' proteina s 

podanim zaporedjem gotovo iz 

družine vešč. Ker pa je z drevesa 

razvidno tudi, da je neznano 

zaporedje identično zaporedju velike 

voščene vešče lahko predvidimo tudi 

specifično vrsto organizma. Če 

nismo prepričani, lahko uporabimo 

tudi orodje EMBOSS NEEDLE. 

Ugotovimo, da sta zaporedji 100% 

identični 

  



5. Zadnja naloga zahteva uporabo spletne zbirke STRING. V iskalno vrstico 

vstavimo ime gena GPROR4 in zaženemo iskanje. Pridemo do naslednjega 

grafa:  

S klikanjem na proteine, ki se v grafu pojavijo dobimo informacije o tem kaj 

počno: iščemo takšne, ki bi sodelovali pri prenosu signala 

Da ugotovimo s 

katerimi proteini 

interagirajo najdeni 

proteini kliknemo na 

»re-center network 

on this node«. 

  

https://string-db.org/cgi/input?sessionId=bnlrKYKga2vD


Pri proteinih AAEL01357, AAEL011000, AAEL011002 in AAL012760 pridemo 

do praktično identičnega grafa. Na sliki je primer za AAEL011002: 

 

Na grafu se pojavita tudi proteinska kompleksa GPROR15 in GPROR14. Gre 

prav tako za receptorja, ki nista del signalne kaskade od GPROR4 do 

nevrona. Zaključek: proteini, ki sodelujejo pri prenosu signala so: 

AAEL01357, AAEL011000, AAEL011002 in AAL012760.  

Nevronski protein, kateremu se signal prenese je snmp2/senzorni nevronski 

membranski protein 2. Spada v družino CD36 proteinov. 

Vredno je omeniti, da so povezave med proteini niso eksperimentalno 

dokazane, temveč predvidene. Točnega odgovora zato ne moremo podati. 


