
Πρόβλεψη ηης ηριηοηαγούς δομής ηοσ  ABC-type transporter, ATP-binding 

protein ηοσ Thermus thermophilus καθώς και ηων εναλλακηικών θέζεων 

πρόζδεζης ηοσ ATP. 

 

ηφρνο ηεο παξνχζαο εξγαζίαο ήηαλ ε πξφβιεςε ηεο ηξηηνηαγνχο δνκήο ηεο πξσηεΐλεο ABC-

type transporter, ATP-binding protein  ηνπ Thermus thermophilus θαζψο θαη ε εχξεζε ησλ 

πηζαλψλ ζέζεσλ πξφζδεζεο ηνπ ATP. Σν Thermus thermophilus είλαη έλα gram αξλεηηθφ 

βαθηήξην, πνπ θαηαηάζζεηαη ζηα επβαθηήξηα θαη ρξεζηκνπνηείηαη επξέσο ζηνλ ηνκέα ηεο 

βηνηερλνινγίαο. Πξφθεηηαη γηα έλα εμαηξεηηθά ζεξκφθηιν βαθηήξην κε βέιηηζηε ζεξκνθξαζία 

αλάπηπμεο ηνπο 65 °C.   

 Οη κεηαθνξείο ηεο νηθνγέλεηαο ATP-binding cassette  (ABC transporters) είλαη κέιε κίαο 

επξχηεξεο ππεξνηθνγέλεηαο πξσηετλψλ- κεηαθνξέσλ, πνπ ζπλαληψληαη ζε επξχ θάζκα 

νξγαληζκψλ πνπ πεξηιακβάλεη πξνθαξπψηεο θαη επθαξπψηεο. πλήζσο δνκνχληαη απφ 

πνιιαπιέο ππνκνλάδεο, θάπνηεο απφ ηηο νπνίεο είλαη δηακεκβξαληθέο, ελψ άιιεο έρνπλ δξάζε 

ATPάζεο, ηθαλφηεηα δειαδή πδξφιπζεο ATP. 

Έλα κεγάιν κέξνο ηεο νηθνγέλεηαο ησλ ABC transporters  ηφζν ησλ πξνθαξπσηψλ φζν θαη 

ησλ επθαξπσηψλ έρεη ήδε ραξαθηεξηζηεί. Μεηά απφ ζεηξά αλαιχζεσλ, απνδείρζεθε ν 

ζεκαληηθφο ξφινο ησλ ελ ιφγσ πξσηετλψλ ζε πνηθίιεο βηνινγηθέο δηαδηθαζίεο θαζψο θαη 

ζπκβνιή ηνπο ζηελ εκθάληζε γελεηηθψλ αζζελεηψλ, φπσο ε θπζηηθή ίλσζε, ε αηαμία, ην 

ζχλδξνκν Dubin- Johnson, αιιά θαη ε ζπζρέηηζή ηνπο  κε ηελ αλζεθηηθφηεηα ησλ 

θαξθηληθψλ θπηηάξσλ ζε ρεκεηνζεξαπεία. 

Μεηά απφ ζηνίρηζε ηεο παξαπάλσ πξσηετληθήο αιιεινπρίαο κε ηηο θαηαηεζεηκέλεο ζηελ PDB 

πξσηεΐλεο  ρξεζηκνπνηψληαο ην εξγαιείν ηνπ NCBI pBLAST, πξνέθπςαλ ηα απνηειέζκαηα, 

φπσο απηά θαίλνληαη ζηελ Εηθφλα 1. Έηζη, επηιέρζεθαλ νη ηξεηο πξσηεΐλεο πνπ εκθαλίδνπλ 

ηελ πςειφηεξε νκνηφηεηα (42% θαη 40%) κε ηελ αιιεινπρία πνπ ρξεζηκνπνηείηαη. 

Αθνινχζσο έγηλε αλαδήηεζε ησλ παξαπάλσ πξσηετλψλ ζηελ Protein Data Bank (PDB),   

 

 

Εηθφλα 1 ηνίρηζε ηεο ABC-type transporter, ATP-binding protein ηνπ Thermus thermophilus 

κε pBLAST 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/BAD71259.1
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/BAD71259.1


   

Αθνινχζσο έγηλε αλαδήηεζε ησλ παξαπάλσ πξσηετλψλ ζηελ Protein Data Bank (PDB), θαη 

απνζήθεπζε ησλ δνκψλ ηνπο, φπσο απηέο παξνπζηάδνληαη ζηελ Εηθφλα 2. 

 

Εηθφλα 2   Η ηξηζδηάζηαηε δνκή ησλ πξσηετλψλ κε ηελ πςειφηεξε νκνηφηεηα θαη κε θσδηθνχ 

ζηελ PDB 2PCJ, 1Z47, 5GKO 

ηελ ζπλέρεηα πξαγκαηνπνηήζεθε homology modeling ηεο πξσηεΐλεο κε ηελ βνήζεηα ηνπ 

πξνγξάκκαηνο Modeller 9.20. Σα scripts πνπ ρξεζηκνπνηήζεθαλ θαζψο θαη ηα επηκέξνπο 

απνηειέζκαηα πνπ πξνέθπςαλ παξνπζηάδνληαη παξαθάησ. Να ζεκεησζεί πσο σο qseq 

αλαθέξεηαη ε FASTA αιιεινπρία ηεο πξσηεΐλεο πνπ κειεηάηαη θαη σο tseq1, tseq2 θαη tseq3  

νη  αιιεινπρίεο ησλ πξσηετλψλ πνπ παξνπζηάδνληαη ζηελ Εηθφλα 2. 

Πην ζπγθεθξηκέλα, σο πξψην βήκα έγηλε ζηνίρηζε ησλ αιιεινπρηψλ κε ηελ βνήζεηα ηνπ 

παξαθάησ script: 

from modeller import * 

env = environ() 

aln = alignment(env) 

for (pdb, chain) in (('tseq1', 'A'), ('tseq2', 'A'), ('tseq3', 'A')): 

    m = model(env, file=pdb, model_segment=('FIRST:'+chain, 'LAST:'+chain)) 

    aln.append_model(m, atom_files=pdb, align_codes=pdb+chain) 

aln.malign() 

aln.malign3d() 

aln.compare_structures() 

aln.id_table(matrix_file='family.mat') 

env.dendrogram(matrix_file='family.mat', cluster_cut=-1.0) 

 

 



Έηζη πξνέθπςε ε ζηνίρηζε φπσο απηή θαίλεηαη ζηε ζπλέρεηα: 

        tseq1A@1tseq2A@1tseq3A@3 

tseq1A@1      223      73      92 

tseq2A@1       33     345      64 

tseq3A@3       41      19     650 

Weighted pair-group average clustering based on a distance matrix: 

 

                                                               .--- tseq1A@ 1.7     

                                                               | 

        .---------------------------------------------------------- tseq3A@ 3.4             

      .------------------------------------------------------------ tseq2A@ 1.9 

Μεηά απφ αμηνιφγεζε ησλ παξαπάλσ δεδνκέλσλ, ε δηαδηθαζία ζπλερίζηεθε κφλν κε ηελ 

αιιεινπρία tseq1, ιφγσ ηεο κηθξφηεξεο απφζηαζεο ζε Angstrom (1.7). 

Με ηελ βνήζεηα ηνπ modeller δεκηνπξγήζεθαλ πέληε  κνληέια ηεο πξσηεΐλεο βαζηζκέλα 

ζηελ δνκή ηεο tseq1. Η αμηνιφγεζή ηνπο πξαγκαηνπνηήζεθε βάζεη ηνπ DOPE score θαη ηνπ 

GA341 score. Αλαιπηηθφηεξα, επηιέρζεθε ην κνληέιν κε ην πςειφηεξν GA341 score θαη ην 

κηθξφηεξν θαηά απφιπηε ηηκή DOPE score.Όπσο θαίλεηαη παξαθάησ ζηελ πξνθεηκέλε 

πεξίπησζε ηηο παξαπάλσ πξνυπνζέζεηο πιεξνί  ην qseq.B99990003.pdb .             

>> Summary of successfully produced models: 

Filename                          molpdf     DOPE score    GA341 score 

---------------------------------------------------------------------- 

qseq.B99990001.pdb            1018.73560   -23575.01563        1.00000 

qseq.B99990002.pdb             998.30072   -23372.61914        1.00000 

qseq.B99990003.pdb             970.20673   -23067.61523        1.00000 

qseq.B99990004.pdb             948.08826   -23373.81836        1.00000 

qseq.B99990005.pdb             998.98682   -23118.55664        1.00000  

 

ηελ Εηθφλα 3 παξνπζηάδεηαη ην ελεξγεηαθφ δηάγξακκα ηνπ κνληέινπ qseq.B99990003.pdb , 

φπσο απηφ πξνέθπςε κέζσ ηνπ πξνγξάκκαηνο Gnuplot, θαζψο θαη ε ηξηηνηαγήο δνκή ηεο 

πξσηεΐλεο κέζσ ηνπ πξνγξάκκαηνο Pymol ζηελ Εηθφλα 4. 

mailto:tseq2A@1.9


 

Εηθφλα 3 Ελεξγεηαθφ δηάγξακκα ηνπ κνληέινπ ηεο ππφ κειέηε πξσηεΐλεο θζζψο θαη ηεο 

αιιεινπρίαο tseq1 

 

 

 

Εηθφλα 4 Σξηζδηάζηαηε δνκή ηεο ABC-type transporter, ATP-binding protein ηνπ Thermus 

thermophilus φπσο πξνέθπςε απφ ην Modeller 9.20 

 

 

 



Πξνθεηκέλνπ λα πξνζδηνξηζηεί ε ζέζε πξφζδεζεο ηνπ ATP ζηελ ππφ κειέηε πξσηεΐλε 

ρξεζηκνπνηήζεθε ην πξφγξακκα AutoDock Vina. Αξρηθά απνζεθεχηεθε ηφζν ε πξσηεΐλε 

φζν θαη ν πξνζδέηεο (ΑΣΡ) ζε κνξθή pdbqt θαη ζηε ζπλέρεηα αθνχ νξίζηεθε ε πεξηνρή 

αλαδήηεζεο ηεο ζέζεο πξφζδεζεο ηνπ ATP, ρξεζηκνπνηήζεθαλ νη ζπληεηαγκέλεο πνπ 

πξνέθπςαλ ζην παξαθάησ script: 

receptor=receptor.pdbqt 

ligand=ligand.pdbqt 

center_x = 9.017 

center_y = -2.676 

center_z = 24.049 

size_x = 56 

size_y = 48 

size_z = 54 

out = ligand_out.pdbqt 

 

Έπεηηα  κε ηελ εληνιή vina.exe –config conf.txt –log log.txt –out ligand_out.pdbqt γίλεηαη ν 

ππνινγηζκφο ησλ πηζαλψλ ζέζεσλ πξφζδεζεο ηνπ ATP 

mode |   affinity | dist from best mode 

     | (kcal/mol) | rmsd l.b.| rmsd u.b. 

-----+------------+----------+---------- 

   1         -7.1      0.000      0.000 

   2         -7.0      4.625      7.167 

   3         -6.9      5.181      8.022 

   4         -6.9      4.704      7.358 

   5         -6.8      5.351      8.273 

   6         -6.8     30.376     32.369 

   7         -6.8      5.097      7.489 

   8         -6.6      4.074      6.113 

   9         -6.6      2.887      5.090  

 

Σέινο, ζηελ Εηθφλα 5 παξνπζηάδεηαη ε πξσηεΐλε ζε ζχκπινθν κε ην ATP ζηελ βέιηηζηε 

πηζαλή ζέζε πξφζδεζεο  φπσο απηή  πξνέθπςε απφ ην Autodock vina, ζηελ ζέζε δειαδή κε 

ηελ ρακειφηεξε ηηκή RMSD. 



 

 

Εηθφλα 5 Η πξσηεΐλε ζε ζχκπινθν κε ην ATP ζηηο βέιηηζηε πηζαλή ζέζε πξφζδεζεο φπσο 

πξνέθπςε απφ ην Autodock Vina. 


