Resitve S3-10

1. Naloga

Podanaje Uniprot accession code P11142, katero vstaviSv brskalnik Uniprot. Pod
zavihkom »Sequence & Isoforms« poisci »Sequence databases«, kjerimas pod RefSeq,
prvi prvem zadetku podano GenBank accession code NM_006597. Ko na to kodo kliknes,
te poslje na GenBank, kjer pod razdelkom »Features« prestejes Stevilo eksonov. Nato
ponovno pod razdelkom »Features« pois¢es CDS in preberes kje se nahaja(79...2019). S
formulo 2019-79+1, dobisS dolzino kodirajoce regije, ki je 1941. To nato deljis s celotno
dolZino gena, ki je 2246 baznih parov dolgo. Da poisces na katerem kromosomu se gen
nahaja pa ponovno pod »Features« pogledas pod »Source« in tam ti piSe, da se nahaja

na kromosomu 11.
2. Naloga

Ponovno poisci protein na Uniprotu (enak accession code). Pod razdelkom »Subcellular
Location«imas navedeno, v katerih delih celice se protein nahaja —citoplazma,
melanosom, jedro (jedrce), celic(ha membrana, membrana lizosoma. Da ugotovis katera
post-translacijska modifikacija potece na 589. mestu, moras pod »PTM/Processing«
poiskati mesto 589 in vidiS da sta mozni dve modifikaciji — ubikvitinacija in acetilacija
lizina (K). Da ugotovi$ katera aminokislina se mora zmutirati, da ne pride do metilacije s
straniencima METTL21A, odpres razdelek »Disease&Variants«, kjer ti v tretji vrstici pisSe
mutageneza in »Complete loss of in vitro methylation by METTL21A«. Iz teka razdelka
lahko vidis, da more poteci modifikacija na 561 mestu in sicer iz lizina v arginin. Da
ugotovis s katerim delom se protein veze na ATP, moras pod razdelkom »Family and
Domains« poiskati »Nucleotide-bindingdomain (NBD)« in vidi$, da je regija od 2 do 386
aminokislinskega ostanka.
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3. Naloga

V Uniprotu nalozis aminokislinsko zaporedje v obliki FASTA in skopiras$ le zaporedje, brez
imena. Odpres spletno stran (ProtParam)in v odlozis¢e prilepis skopirano zaporedje.
Nato kliknes »Compute parameters«in dobis rezultate. Razberes glede na procente,
katera aminokisline se najveckrat pojavijo —lizin, glicin, alanin. Aminokislin s pozitivnim
nabojem je 82. Za izoelektricno tocko piSe da je pri 5.37, kar pomeni, da bo pri pH 3
protein pozitivnonabit, zato uporabimo kationski izmenjevalec.



4. Naloga

Podano aminokislinsko zaporedje prekopirajv pblast (izberes Non-redundant pod
Database). V rezultatih ti pride 100% ujemanje s proteinom z GenBank accession code
NP_004314. Na desni strani pod »Related information« klikne$ na Protein (UniProtKB) in
tam ima$ pod Accession podano kodo za Uniprot.
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V Uniprotu pogledasdolZzinoaminokislinskega zaporedja in vidis, da je v primerjavi s
podanim krajsiin tudi domene nimata podobne. Zato izberes lokalno poravnavoinv
EMBOSS Water prilepis aminokislinska zaporedja. Kot rezultat dobimo poravnavo, ko
vsebuje velko gapov, kratka ujemanja. Podobnost nivisoka, obstajajosamo lokalni motivi
in podobnisegmenti. Regija med 202 in 231 pri »Heat shock cognate 71 kDa protein« je
relativno podobna, tudi232 do 272 vendar so prisotni »gaps«. Pri »Heat shock cognate
71 kDa protein« je skoraj celo zaporedje, medtem ko »BAG family molecular chaperone
regulator 1« vsebuje veliko verzeli.
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5. Naloga

Viskalnik Uniprotanapises HSP7C inizberes$ poleg sekvence za HSP7C ¢loveka Se teh 5
HSP7C iz drugih organizmov.
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Entry Entry Name Organism
g P11142 HSP7C_HUMAN Homo sapiens (Human) @
2 073885 HSP7C_CHICK Gallus gallus (Chicken) T
2 QOWe6Y1 HSP7C_ORYLA Oryzias latipes (Jaf rice fish) (Jar killifish) o
2 P19120 HSP7C_BOVIN Bos taurus (Bovine) o
2 A2Q021 HSP7C_HORSE Equus caballus (Horse) I
4 Q5NVM9 HSP7C_PONAB Pongo abelii ( or: tan) (Pongo pyg abelii) T

Oznacis vse in pod toolsizberes »Align«. Kot rezultat dobis:
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Kot vidimo ima HSP7C iz razli¢nih proteinov visoko stopnjo ohranjenosti aminokislinskih
ostankov, predvsemv regijah vezavnih mest (»Bindingsites«). Nato sem pod »annotations«
izbrala »Bindingsites«. Vidimo da v vecji meri so prisotne aminokisline glicin, treonin, lizin.

Da dobimo filogenetsko drevo, gremo pri Align pod razdelek »Trees« in kliknemo Download.
Izberemo format prikazan na sliki, prekopiramo in prilepimo v spletno stran phylo.io
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Kot rezultat dobimo:

sp|QIWBY 1|HSP7C_ORYLA

e 5p|O73885|HSP7C_CHICK

| SpIP11142IHSPTC_HUMAN

sp|A2Q0Z1|HSP7C_HORSE

sp|P19120[HSP7C_BOVIN

L~ sp|Q5NVMS|HSP7C_PONAB

Vidimo da imariba ORYLA zelo dolgo vejo, kar pomeni, da se najbolj razlikuje od ostalih in je
evolucijsko najboljoddaljena. Pri HSP7C piScanca vidimo, da je bliZje sesalcem kot riba,
ampak je Se vedno boljoddaljen od ¢loveka kot sesalci med sabo. Pis¢anecin riba imata
skupnega prednika, ki je boljoddaljen kot skupni prednik sesalcev. Horse, Human, Bovin,

Ponab HSP7C proteiniimajo zelo kratke razdalje in visoko podobnost sekvenc, kar pomenida
so HSP7C proteini zelo ohranjeni.



