RESITVE:

1. Da. Vse navedene organizme najdemo v rezultatu BLAST pod nastavitvami:
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Program Selection
Algorithm Quick BLASTP (Accelerated protein-protein BLAST)
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Filters and Masking
Filter [ Low complexity reglons @
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1 Feedback

2. Peromyscus maniculatus bairdii: 90.10%, Rattus norvegicus: 90.10%, Mesocricetus auratus:
89.72%, Mus musculus: 91.58%.

3. Na podlagi BLAST rezultatov ima mis (Mus musculus) najvisjo sekvencéno identiteto s ¢loveskim
ITGB3 (91.58 %) med analiziranimi vrstami.

4. Naredimo Clustal Omega poravnavo. Poravnava ITGB3 proteinov kaZe visoko stopnjo
ohranjenosti med vsemi vrstami (veliko neprekinjenih *), saj je veliko aminokislin popolnoma
ohranjenih. Razlike med vrstami so ve¢inoma posamezne aminokislinske zamenjave, medtem
ko klju¢ne funkcionalne in strukturne regije ostajajo dobro ohranjene.

5. Naredimo Clustal Omega poravnavo za zunajceli¢ni del proteina in ga primerjamo s poravnavo
celotnega proteina. Pri integrinu B3 je zunajceli¢ni del pomemben za funkcijo, vendar ni
bistveno bolj ohranjen kot preostanek proteina. Celoten protein je med vrstami dobro
ohranjen, kar kaze, da so tako zunajceli¢ne kot tudi transmembranske in citoplazmatske regije
pomembne za funkcijo integrina 33.



6. V Chimeri X odpremo strukturo : 31JE, oznacimo PSI domeno in beta | domeno.

Domeni sta na povrsini.

Domeni sta dostopni.

Domeni sta prostorsko loceni.

Sklepamo lahko, da sta regiji dostopni za interakcije, kar podpira tudi literatura.

PSlin beta | domena sta med vrstami evolucijsko ohranjeni, ker sta klju¢ni za funkcijo integrina
B3, Se posebej za vezavo ligandov in uravnavanje njegove aktivne oblike. Ker sta locirani na
povrsini proteina in sta strukturno dostopni, omogocata interakcije z zunajceli¢nimi ligandi,
med katere lahko sodijo tudi virusi. Njuna ohranjenost kaze, da sta funkcionalno pomembni,
zato lahko spremembe v teh regijah vplivajo na afiniteto in specificnost vezave.

VWFA oz beta | domena

VWFA oz beta | domena

Integrin beta-3 z oznacenima domenama PSI in VWFA ter integrin alfa-V
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Iz Clustal Omega nalozimo filogenetsko drevo in ga odpremo v phylo.io . MiS in podgana sta
najbolj sorodni, ker si delita najnovejega skupnega prednika. Cloveski protein je bolj oddaljen,
vendar je evolucijsko blizje podganjemu/misjemu kot zlati hréek in jelenja mis. Hréek in jelenja
mi$ sta na drevesu prikazana kot najbolj oddaljena — prikazana sta brez dodatnih vozliS¢.
Prikazana sta prblizno enako oddaljena.

Vidimo lahko, da iz filogenetskega drevesa povezava med organizmi, ki delujejo kot rezervoariji
ni razvidna.



