
Протеинске базе података



Циљеви часа

• Постранслационе модификације протеина
• Разумевање Swiss‐Prot уноса
• Специјализоване базе података као KEGG 
(базе метаболичких путања) или PDB (базе 
структура)



План часа

1. Прелазак од гена до функционалног 
протеина

2. Читање UniProt/Swiss‐Prot уноса

3. Истраживање метаболичких база као
KEGG

4. Информације о поттранслационим 
модификацијама протеина



Од гена до функционалног протеина
• Гени који кодирају протеине су транскрибовани у иРНК
• иРНК се транслира у протеине
• Често протеин мора да прође кроз посттранслационе 

модификације пре него што постане активан.
• Протеини затим морају да се транспортују до своје дестинације

– Ћелијско једро
– Митохондрија или нека друга органела
– Периплазма (бактерија)
– Изван ћелије

• Протеин је функционалан када дође на место где обавља своју 
функцију!



Посттранслационе модификације 

Посттранслационе 
модификације укључују:

– Уклањање делова протеина
– Сечење крајева протеина
– Хемијске модификације
– Фосфорилација
– Везивање липида или 
угљених хидрата (гликација)



Информација о протеину

• Да би разумели како ваш протеин ради, 
треба да разумете
– Његове посттранслационе модификације
– Како се транспортује
– Механизам функционисања

• Сва ова информација мора да се 
експериментално одреди

• Ако је урађено, онда је најчешће (нажалост 
не увек) у Swiss‐Prot‐у



Swiss‐Prot база података
• Уноси описују протеине са познатим функцијама
• Релативно мала база, без преклапања: укупно 
500,000 протеина
– trEMBL садржи 70 милиона предвиђених 
протеина из GenBank

– Swiss‐Prot садржи подскуп од trEMBL са 
познатом функцијом

• У Swiss‐Prot‐у сви уноси су ручно анотирани
• Најтачнија база са протеинским функцијама
• Приступ Swiss‐Prot је са www.expasy.ch



Задатак

• Нађите Swiss Prot унос за “human epidermal 
growth factor receptor”.

• Идентификујте “primary accession number” за овај 
протеин.

• Пробајте да укуцате старији “primary accession 
number” за овај протиен нпр. P06268.

• Испитајте значење различитих поља у Swiss prot
уносу.



Swiss‐Prot унос
Овај унос је на www.expasy.org/uniprot/P00533



Основне секције Swiss‐Prot уноса
• Општа информација

– Accession number 
(идентификациони број)

• References
– Радови који се односе на 

протеинску секвенцу 
• Comment section

– Информација о функцији
• Cross‐references

– Линкови на друге базе података
• Feature table

– Мапирање сваке познате 
функције

• Sequence
_   Секвенца протеина



Општа информација у Swiss‐Prot уносу
• Entry Name

– Идентификује унос
– Може да се промени ако се два уноса споје у један

• Primary Accession Number
– Има форму PXXXX
– Сталан је број и никад се не мења

• Last Modified – информација када је унос задњи пут 
модификован

• Protein Name (име протеина) и Synonyms (синоними) дају нека 
уобичајена имена протеина

• From и Taxonomy указују одакле протеин долази
• References садржи листу свих радова који се користе да би се 

саставио тај унос 



Секција са коментарима

• Comments секција 
наводи све познате 
функције протеина.

• Ова секција је дрaгоцен 
документ који “ручно”

• Коментари се односе на 
скуп “стандардних” 
тема (види табелу)



Секција са коментарима за P00533 



Cross‐reference секција

• Садржи линкове ка 
уносима из других база

• Информације се 
аутоматски ажурирају



Неке битне Cross‐References

• EMBL: Ориганална ДНК секвенца из GenBank‐a
• PDB: Експериментална структура протеина
• DIP: Протеини који интерагују са вашим протеином
• GlycoSuiteDB: Додавање шећера (гликолизација)
• MIM: Листа генетских болести са којима је повезан 

протеин
• Ontologies: Функција протеина
• Profiles: Познати домени унутар протеина
• ENSEMBL: Полозај протеина у геному



Features секција

• На протеинској секвенци 
прецизно локализује сваку 
познату функцију протеина.

• TRANSMEM: 
Трансмембрански домен

• ACT_SITE: Хемијски активна 
места

• BINDING: Места за везивање
• DISULPHID: Дисулфидне везе



Више података о посттранслационим 
модификацијама протеина

• Протеини се често 
посттранслационо 
модификују да би постали 
активни

• Модификацвија може да 
значи додавање масти 
или шећера

• Користите те ресурсе да 
би нашли податке о 
посттранслационим 
модификацијама 

• www.ebi.ac.uk/RESID
– Садржи сваку познату 
посттранслациону 
модификацију

• www.glycosuite.com
– Комплетна база свих 
познатих шећера 
нађених у протеинима

• www.lipidbank.jp
– База за масти



Функција вашег протеина
• Features и Comments секције вам дају драгоцену 
информацију о функцији

• Да би разумели функцију вашег протеина, морате да 
одредите
– Где ваш протеин ради
– Метаболичку путању у коју је укључен
– 3D структуру протеина
– Којој фамилији протеин припада

• Можете да пратите ове податке тако што пратите 
линкове у Cross reference секцији



Где ваш протеин ради?
• Протеин је обично део неке 

метаболичке путање

• Метаболичка путања је као 
ланац који повезује више 
различитих протеина

• У метаболичкој путањи се
метаболити мењају тако што 
прелазе од једног ка другом 
ензиму

• У KEGG путањи, ензими су 
графички приказани у облику 
кућица



Неки битни ресурси за
метаболичке путање

• www.genome.ad.jp/kegg
– KEGG је најпотпунија база метаболичких путања
– Можете да је користите да би упоредили врсте

• www.chem.qmul.ac.uk/iubmb
– IUBMD одређује EC број који се користи да опише 
активност датог ензима

• www.ecocy.org
– Екстензивна листа познатих метаболичких путања у E. 
coli и другим бактеријама.



Која је структура вашег протеина?

• Протеин мора да има одговарајућу структуру да би 
обављао своју функцију

• Структура протеина је кључна да би се разумела његова 
функција

• Предвиђање протеинске структуре је веома тешко
• Прецизна предвиђања захтевају експерименте

– X‐ray кристалографију
– NМR (нуклеарна магнетна резонанца)

• Предвиђање само из секвенце је могуће али непоуздано



Неке базе података са протеинским 
структурама

• www.rcsb.org/pdb
– База протеинских структура
– “PDB” протеина је често синоним са његовом 
структуром

• www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure
– Још једна база са протеинским структурама

• swissmodel.expasy.org
– Предвиђања структуре из секвенци



Неке битне фамилије протеина

• Протеини се могу 
класификовати у 
фамилије

• Класификација се 
заснива и на функцији 
и на секвенци

• Специјализоване базе 
података су на 
располагању за већину 
важних фамилија

• www.kinasenet.org
– Kinases контролишу велики 
број процеса у организму; 
поремећај у њиховој 
регулацији је често узрок 
рака

• imgt.cines.fr
– Имуноглобулини су 
кључни елементи у 
имунитету

• rebase.neb.com
– Кључан ресурс за 
рестрикционе ензиме



Закључак

• Предвиђање функције протеина је један од 
најважнијих циљева у биологији

• Протеинске базе података могу да помогну да се 
организује знање

• Оне дају материјал да се
– Развију нови биолошки експерименти
– Развију нови биоинформатички алгоритми
– Екстраполирају експериментални податци на нове врсте 



Задатак за вежбу
• Испитајте унос за ензим “human dUTPase”
• Који је Accession number за овај протеин?
• Да ли наведена секвенца захтева даље 
процесирање?

• У којој форми је протеин (мономер, дајмер, 
трајмер).

• Шта катализује овај ензим?
• Наведи Swiss Prot primary accession протеина са 
којим dUTP интерагује

• Са колико експеримената је подржана та 
интеракцијa



• Колико изоформи има овај протеин?
• У чему се те изоформе разликују од канонске секвенце?
• Који део протеинске секвенце се уклони током 

посттранслационе модификације?
• Сачувајте FASTA секвенцу за изоформу 2
• Колико радова је коришћено да би се направио унос за 

овај протеин (примедба: идете на “Display”, па на 
“Publications”, левом делу )?

• У KEGG бази прикажите метаболичку путању везану за 
овај протеин.

• Искористите линк на PDB базу, да прикажете 
експериментално одређену 3D структуру протеина која 
одговара резидуалима 112‐252. 


