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Resitve

Pri sekvenciranju fragmenta nekega proteina ste dobili naslednje aminokislinsko
zaporedje:
TSVGEVREVLALARQQNKKVKVVGGGHSPSDIACTDGFMIHMGKMNRVLQVDKEKKQVTVEA
GILLTDLHPQLDKHGLALSNLGAVSDVTVGGVIGSGTHNTGIKHGILATQVVALTLMKADGTVLE
CSESSNADVFQAARVHLGCLGVILTVTLQCVPQFHLLETSFPSTLKEVLDNLDSHLKKSEYFRFL
WEFP.

- Kateremu proteinu pripada ta fragment in iz katere vrste izvira ta protein?

Fragment pripada encimu L-gulonolakton oksidazi, ki izvira iz misi. To dolocimo s
protein blastom.
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- Poiscite izvoren mRna transkript tega proteina.
Izvoren mRNA se nahaja na genebanku:

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NM_178747.3

- Kaksna je bioloska vloga tega proteina.

L-gulonolakton oksidaza katalizira zadnjo stopnjo pri sintezi vitamina C. Oksidira L-
gulono-1,4-lakton v vodikov peroksid in L-ksilo-heksulonolakton, ki nato spontano
izomerizira v L-askorbat.



- Kateri gen kodira za dano mRNA in na katerem kromosomu se nahaja? Poiscite njego
nukleotidno zaporedje.

Gen GULO, ki se pri miSi nahaja na kromosomu 14. Nukleotidno zaoredje lahko
prenesemo iz genebanka: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/gene/268756/

-Ali obstaja homologno nukleotidno zaporedje tudi pri ¢loveku in na katerem
kromosomu se nahaja? PoisScCite ga. Pri iskanju si pomagajte s BLAST/BLAT orodjem v
Ensembl _(https://www.ensembl.org/Multi/Tools/Blast?db=core).

Da, to je pseudogen GULOP, ki se nahaja na kromosomu 8. Najdemo ga s Ensembl
BLAT, kot izvorno zaporedje uporabimo nukleotidno zaporedje misjega gena GULO v
FASTA formatu, ki si ga nalozimo iz genbanka preko linka pri prejSnjem vprasanju.
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- Kaksna je bioloska vloga tega gena pri ¢loveku? Ima vlogo pri kakSnem bolezenjskem
stanju? Kako imenujemo taka nukleotidna zaporedja v genomu?



Taka zaporedja imenujemo pseudogeni, to so ostanki genov, ki so mutirali do te mere,
da se ne prepisujejo vec. V preteklosti je ta gen kodiral za enak encim kot pri misi, dan
pa nima vec funkcije Zaradi odsotnosti tega encima smo ljudje dovzetni za skorbut in
moramo pridobiti vitamin C iz prehrane.

-Eden izmed razlogov za razlicno funkcionalnost genov pri Cloveku in izvornem
organizmu je razli¢no Stevilo eksonov. Primerjaj Stevili eksonov in iz tega sklepaj kako
Stevilo eksonov vpliva na funkcijo gena. Pomagaj si z Ensembl.

Eden izmed razlogov za inaktivacijo tega gena pri ¢loveku je bila delecija velih eksono
Cloveski pseudogen vsebuje le 6 eksonov medtem ko fukcionalen misji gen vsebije 12
eksonov.
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