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1) Če v PubMed vnesemo vse zahtevane filtre, se nam izpišejo 4 članki. Iz med njih ima 

najbolj zanimiv naslov članek: "Oh, Dear We Are in Tribble": An Overview of the 
Oncogenic Functions of Tribbles 1 
 

2) S tem iskanjem najdemo 4 članke. 
 
3) Tribble 1 spada med psevdokinaze. Gre za za kinaze, ki nimajo katalitične domene in 

posledično ne morejo fosforilirati substratov. 
 

4) Nahaja se v citosolu in jedru (Slika 1). 

Slika1: Odgovor se skriva v UniProtu (ID: Q96RU8), pod zavihkom »Subcellular 
Location«. 

 
5) Izražen je bil v E. Coli (Slika 2). 

Slika 2: Prek UniProt-a lahko po zavihkom »structure« dostopamo do PDB struktur. Tam 
lahko najdemo podatek »expression system«. 

 
 



6) Imenuje se sumoilacija (lizina). Nahaja se na 46. in 233. aminokislinskem ostanku 
(Slika 3). Gre za posttranslacijsko modifikacijo, kjer se posebna družina SUMO 
proteinov (Small Ubiquitin-like Modifier) prek glicinskega ostanka veže na lizin. 

Modifikacija ima več vlog, med drugim stabilizira proteine, sodeluje pri jedrnem 
transportu in transkripcijski regulaciji. 
Slika 3: Na UniProt pod zavihkom »PTM/Processing« najdemo podatke o 
modifikacijah ter indormacijo o tem, na katerem mestu se nahajajo. Sam 
mehanizem sumoilacije lahko poiščemo na spletu. 

 
7) mRNA, ki kodira za tribble 1 je dolga 2807 bp (Slika 4). 

Slika 4: Iskanje po GenBank za TRIB1 (NM_001282985.2). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



8) Gen vsebuje 3 eksone, nahaja se na kromosomu 8 (Slika 5). 

Slika 5: GenBank zadetek za TRIB1, gledamo FEATURES. 
 

 
9) (misc-feature - (Slika 6)) Gre za »upstream in-frame stop codon« oz. zgoraj-ležeči 

stop kodon znotraj okvirja, ki se nahaja na mestu 93-95 (Slika 5). Stop kodon se 
nahaja pred start kodonom kodirajočega zaporedja. Preprečuje, da bi ribosom s 
prevajanjem začel »previsoko« na genu. Npr. če se pred start kodonom kodirajočega 
zaporedja nahaja še kakšen dodaten start kodon in ribosom tam začne s 
prevajanjem, se bo translacija zaradi prisotnosti zgoraj-ležečega stop kodona 
ustavila. 

 
 

 



 
Slika 6: GenBank zadetek za TRIB1, gledamo FEATURES. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



10) Tribble 1 vsebuje protein kinazno domeno (91-338) in COP1-vezavni motiv (355-360) 
(Slika 7). Prek protein kinazne domene se veže na CEBPA, prek COP1-vezavnega 
motiva pa na COP1 (Slika 8).  
 

Slika 7: Na UniProtu lahko pod zavihkom »Family & Domains« najdemo podatke o 
različnih domenah, regijah in motivih našega proteina. Najdemo tudi podatke o poziciji. 
 

Slika 8: Podatek o interakcijah s temi domenami pa nademo po zavihkom »Interaction«. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



à od tu naprej se vprašanja nanašajo na CEBPA: 
 
 

11)  Primer: 

 
Narejeno v UniProtu iz štirih organizmov, katerih CEBPA je anotiran.  
Rezultati so smiselni, saj lahko opazimo, da sta si proteina iz miši in podgane bolj 
sorodna med sabo kot s proteinoma iz drugih dveh organizmov. Prav tako sta si protein 
iz človeka in goveda sorodnejša. 
 
12) Levcinska zadrga. 8K8C 
 
13) 

 
Pri iskanju lahko opazimo, da je najbolj ohranjeno nukleotidno zaporedje TTGCACAAT. 
Pri miših je zaporedje le nekoliko drugačno, zadetki pokažejo tako: 

 
Opazimo lahko bolj ohranjene CAAT, ki jih najdemo tudi pri človeku, torej je osnovni 
motiv ohranjen, kar kaže na evolucijsko ohranjenost funkcije CEBPA. 
 
14)Na GenBank (NM_001285829.2) lahko v komentarju preberemo, da je prepoznavni 
motiv CCAAT (Slika 9), ki se malo razlikuje od zgoraj pridobljenih zaporedjih iz orodja 
JASPAR. Razliko je možno pripisati dejstvu, da JASPAR oblikuje matrike na podlagi več 
eksperimentalnih podatkov. Vezava CEBPA ni strogo omejena na nukleotidno zaporedje 
CCAAT, ampak je pomemben le prepoznavni motiv, ki je podoben temu zaporedju.  



 

Slika 9: GenBank zadetek za CEBPA, gledamo COMMENT. 


