
NALOGA 1 - UniProt 
1. V UniProt vpišeš PCNA, pod filtri označiš Homo sapiens in kot prvi zadetek dobiš: 

 

KODA: P12004 

2. PCNA vsebuje 261 aminokislin, molekulska masa je 28.769 Da (oba podatka pišeta 
pod razdelkom Sequence) 

3. Vsebuje interakcijsko regijo: Interaction with NUDT15, ki vsebuje kar nekaj 
modificiranih aminokislinskih ostankov. (Regijo najdeš pod Family & Domains, potem 
pa glede na lokacijo regije pogledaš pod PTM in preveriš modifikacije.) 

4. Bolezen, ki je neposredno povezana s proteinom PCNA je ATLD2. To je 
nevrodegenerativna motnja zaradi okvar v popravljanju DNA z izrezovanjem. Zanjo so 
značilni razvojni zaostanek, ataksija, senzorinevralna izguba sluha, nizka rast, kožne 
in očesne teleangiektazije ter občutljivost na svetlobo. 

 

https://www.uniprot.org/uniprotkb/P12004/entry#family_and_domains


NALOGA 2 – GenBank 
1. V GenBank vpišeš ime proteina in Homo Sapiens ter pod zadetki najdeš transkriptno 

varianto  2 . 
NM_182649.2 

2. 6 (Pod FEATURES prešteješ vse eksone) 
3.  

 

Na 20. kromosomu. 

4. Deluje kot homotrimer. Njegovi psevdogeni so bili opisani na kromosomu 4 in 
kromosomu X.  
Psevdogeni so nefunkcionalne kopije ali ostanki nekdanjih genov na kromosomih, ki 
so ob evolucijskih mutacijah izgubili zmožnost izražanja. 

 



NALOGA 3 – BLAST 
 

1. Kopiraš ak zaporedje človeškega PCNA iz UniProt, prilepiš v pblast in nastaviš iskanje po 
nr zbirki proteinov. Označiš tudi iskanje le po organizmih Archaea. 

 

PCNA iz organizma archaeon, 6e-111 

 

2. Identičnost je najpogosteje okoli 27 do 35 % . To je kar nizko, a ko pomislimo, da sta liniji 
ločeni več kot 2 milijardi let, je to zelo visoka podobnost . Ohranjenost kaže, da je struktura 
"obroča", evolucijsko nepogrešljiva.  

 

3. (Ponoviš enako iskanje kot prej, le da sedaj pri organizmih označiš Bacteria) 

Homologa ne najdemo. 

Beta objemalka (beta-clamp) - dnaN 

 

 

 

 



NALOGA 4 – PORAVNAVE 
1. G69 

K77 
L79 
(oštevilčeno glede na človeka) 
Na UniProtu najdeš PCNA in potem spreminjaš filter organizmov in vsakič prvi 
zadetek dodaš v košarico. Potem v košarici narediš poravnavo. Ko imaš poravnavo 
klikneš Select annotation in klikneš na človeka in izbereš DNA binding. 

 

 

2.  Poravnavo iz Uniprot shraniš in jo kopiraš v Phylo, ki naredi filogenetsko drevo. 

 



P. furiosus  se nahaja zunaj vseh evkariontov kot outgroup – kar je pričakovano, saj 
so arheje in evkarioti ločene domene življenja. Drevo to jasno pokaže z dolgo vejno 
ločitvijo. 

 

3. Ja, saj lahko opazimo, da so sesalci (Mus musculus in Human) skupaj, opazimo tudi 
ločene vretenčarje ( sesalci + X. laevis + D. rerio ). Vidimo, da je rastlina A. thaliana 
oddaljena od živali in da je arheja P. furiosus outgroup (zunanja skupina) 

 

4.  Ohranjen je le G 

(Narediš enako kor pri 1. nalogi, le da v košarico dodaš še dnaN iz E. coli K12 in ponovno 
narediš poravnavo) 

 

 

5. V UniProt pri obeh proteinih pod razdelkom Sequence najdeš PDB kodo za  prikaz le 
A verige. Pri človeku je to koda 1U7B, pri Pyrococcus furiosus pa  1GE8. Ko imaš kodo 
odpreš ChimeraX in napišeš open 1U7B in nato open 1GE8. Nato napišeš 
matchmake #1 to #2 in dobiš superpozicijo.  



 

modro: 1U7B 

bež: 1GE8 

Razlik med strukturama proteinov skoraj ni. Skoraj vse α-vijačnice in β-ploskve se zelo dobro 
prekrivajo. Opazimo lahko le zelo kratko alfa vijačnico (zgoraj desno), ki jo ima le človeški 
protein. Manjše neidentičnosti (dolžina) so tudi pri neurejenih regijah.  

 

 

 



NALOGA 5 – FIZIKALNOKEMIJSKE LASTNOSTI 
1. pI: 4,57 

nestabilnostni indeks: 45,15 

  

 

2. Protein računalniško predvideno ni stabilen, a PCNA je v resnici zelo stabilen 
protein. To kaže na omejitev orodja, da instability index ni vedno zanesljiv, 
najpogosteje za proteine, ki svojo stabilnost dosežejo šele ko se sestavijo v 
kompleks (trimer v našem primeru). 
 

3. Pri fiziološkem pH je protein negativno nabit. 
 

4.  Ker piše, da smo pri izolaciji uporabili pufer z dodatkom DTT, so cisteini v reducirani 
obliki, zato izberemo ekstinkcijski koeficient 15930 M⁻¹cm⁻¹. 

A = − log(0,355) = 0,4498 

c =
A
ε ⋅ l =

0,4498
15930  M!"cm!" ⋅ 1  cm = 2,82 × 10!#  M = 28,2  µM 

 

	
 



NALOGA 6 - IUPred2 
Greš na spletno stran https://iupred2a.elte.hu in prilepiš človeško PCNA aminokislinsko 
zaporedje. Odpre se ti graf: 

 

 

 

1. PCNA je pretežno urejen protein, saj ima skoraj celotno zaporedje IUPred2 vrednosti 
pod 0,5 (pod črno horizontalno črto).  

2. Vrednosti nad 0,5 se pojavijo pri C-terminalnem repu in okoli pozicije 180–200.  

3. ANCHOR2 napoveduje mesta ki so neurejena, ampak ob vezavi pridobijo urejenejšo 
strukturo. C-končni rep je torej tisto mesto kjer se vežejo drugi proteini. To je klasičen 
primer "disorder-to-order transition" ob vezavi. 

 

 

 

 

 

 

https://iupred2a.elte.hu/


NALOGA 7 – Human Protein Atlas 

Na spletni strani poiščeš PCNA protein. Ko se ti odprejo rezultati imaš zgoraj različne 
razdelke. 

 

1. Izbereš razdelek TISSUE in odpre se ti to: 

 



Najmočnejše izražanje: kostni mozeg in limfoidno tkivo, moška tkiva, prebavni trakt. 

Najšibkejše izražanje: oči, vezivno in mehko tkivo, mišično in žilno tkivo,  trebušna 
slinavka, dihalni sistem. 

 

2. Klikneš razdelek INTERACTION in se pomakneš malo dol po strani, dokler ne opaziš 
diagrama interakcij. Kjer piše Highlight označiš Subcell location. 

 

         Nahajajo se v jedru, endomembranskem sistemu in citoplazmi. 

3. Izbereš razdelek BRAIN in si ogledaš sliko 

 

 

Povsod in to približno enakomerno. 


