Bioinformatik von Proteinsequenzen
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Die Methoden der Mulekularen
Proteinen, habe B i

ondere die Sequenzierung von DNA und

glichen Datenbanken und Analysepmgrammen steht im Vordergrund der
rbeit. Den Beteiligten dieser Unterrichtseinheit wird ein erster Blick in die Methoden
r Bivinformatik erdffrnet, was hoffentlich zu eigenen Recherchen motiviert,
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M 2d Austausch von Aminosduren in Proteinen
Ketten von Aminosduren erflillen als Proteine bestimmte Funktionen, die von einer kor-
rekten Tertidr- und Quartdrstruktur abhangig sind. Fihrt eine Mutation in der codieren-

den Sequenz der DNA zum Austausch einer Aminosdure, dann ist dieser Austausch:

1

Aminasduren kommen verschieden haufig in Proteine
Lysin sind die haufigsten in Proteinen verwendeten
keit eines Austausches mit einer anderen Aminosaur
Vorkommens: Asparagin, Serin, Asparaginsd
substituierten Aminosauren (siche Tabelle 3).

Tab. 3: Relative Haufigkeit von Aminasa

folgenlos, weil die neue Aminosdure die Aufgabe der substituierten Aminosaur
vollstandig erfiillt, oder weil der Austausch in eine neutrale Zone des Proteins fallt (=
neutrale Mutation; kein Effekt in der natirlichen Selektion).

katastrophal, weil die neue Aminosdure die korrekte Tertidrstruktur zer

nosaure nicht erflillen kann (loss of function, negative Mutation).
vorteilhaft, weil mit der neuen Aminosaure die Funktion des Prot
Umweltbedingungen des Organismus angepasst ist und de
\gain of function, positive Mutation).

o und deren relative Muta-
bilitét

Relative Haufigkeit des Vo

e Mutabilitidt von Aminosdu-

der Aminosduren [%] (ala = 100)
134 His &6
120 Mg 65
106 Lys 56

102 Pro 5

100 Gly 49
97 Tyr 41

6 Phe 41
94 Leu 40
93 Cys 20
T4 Trp 18

nach DAYHOFF (1978)
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M 2e Fragen zu M 2

1L

Mehmen Sie die Buchstabenfolge ihres Namens als Aminosaure-Sequenz eines Oli-
gopeptides im 1-Buchstaben-Code, Bilden Sie nun einen maglichen genetischen
Code ihres Namens fiir menschliche DNA mithilfe einer Code-Sonne. Falls lhr Name
mit diesen Buchstaben nicht gebildet werden kann, nehmen Sie den Namen DAR-
WIN. Beachten Sie, dass das menschliche Genom zu 65 % aus AIT besteht,

Infermieren Sie sich in Wikipedia {engl.) Gber den Strukturbegriff profein
Beurteilen Sie, ob es sich bei einem ,Zink-Finger” um eine Person hande
Metall Zink besonders schnell erkennen kann.

Die vollstandige Hydrolyse eines Proteins und die folgende qual
titative Analyse der Aminosduren ergab folgende Summenf ;

Arginin (Arg, R) ersetzt, jed g
sen Unterschied anhand derje 2 atischen Codes und der Eigenschaft des
Restes der A ren.
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M 3 Datenbanken

Datenbanken sind fir die moderne biologische Forschung unerldsslich. Sie missen so-
wohl dem Aspekt der Bereitstellung von Information gendgen als auch durch Kombina-
tion von Information die Entdeckung neuer Information méglich machen, Es gibt meh
als 400 biologische Datenbanken, die sich auf verschiedene Datensammlungen spezia-

Datenbanken kdnnen unterschieden werden:

+ Primare Datenbanken: enthalten Muklectid- und Protein-Sequen
tens uber Stichworte recherchierbar sind.

+ Sekunddre Datenbanken: ermoglichen dariiber hinaus
beziiglich der Struktur der Malekiile.

+ Abgeleitete Datenbanken: enthalten gefilterte |
spezielle Forschungsinteressen. Abgeleitete Da [ inander ver-
netzt und erlauben so die Heranziehung wegiter

M 3a Zwei wichtige Datenbanken

Die UniProt-Datenbank ist eine K ininfarmatics Institute

i RAABE 2020

der Protein information Re-
on, und ist eine der wichtigsten Samm-
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http://www.uniprot.org/
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M 3c Fragen zu M 3

L

Infermieren Sie sich mithilfe von UniProt (wwweniproforgd iber das Enzym
ABFZ_BACSU. Recherchieren Sie wie der vallstandige Name des Enzyms lautet, um
welchen Organismus es sich handelt und welche Aufgabe das Enzym erfillt. Ver-
gleichen Sie dies mit der gleichen Anfrage an PubMed. Suchen Sie in PubMed nach
den Verdffentlichungen eines Autors mit lhrem Namen,

Extrahieren Sie die Sequenz des Enzyms Katalase (catolose) des Menschen
UniProt-Datenbank, Legen Sie eine Word-Datei an, in der Sie die Funktio
zyms, seinen ldentifier und seine FASTA-Sequenz eintragen.

Katalase ist ein wichtiges Enzym des zelluldren Stoffwechsels de§ Menschen. An-

in Verbindung gebracht. Recherchieren Sie Informatio
PubMed. Beschriinken Sie Ihre Suche auf Ubersichtsartikel

Polymorphismen der Kotalase und ihre Assozia
sammen.

RAMACHANDRAN lege
sind, diese Struktur aufz

Aminosauren eher in der Lage
Arbeitshypothese formuliert: ,In
bestimmte Aminosduren haufiger an-

getroffen, men in Proteinen entspricht.” Beurteilen
Sie diese er Proteine des Menschen: Cytochrom ¢ (P99999),
DNA-bi itor (B02535), Ribonuklease (POT998), Hsp&l (P25685),
Myoglobin (P lass |l histocompatibility antigen (POS340). Offnen

blatt in UniProt, infermieren Sie sich dber die Funktion des

iner oder mehreren Helices durch Aktivierung der Position mittels
en Sie die Sequenz der Helices in einem Word-Dokument. Berechnen
Haufigkeit jeder Aminosaure und vergleichen Sie lhre Daten mit der
Haufigkeit von Aminosduren (siehe Abbildung von UniProt).

RAABE UNTERRICHTS-MATERIALIEN Bialagie Sek_ 1N


http://www.uniprot.org/

