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Εισαγωγή 

Σκοπός της παρούσας εργασίας ήταν η πρόβλεψη της δομής μίας πρωτεΐνης, χρησιμοποιώντας ως μήτρα για την 

πρόβλεψη αυτή μία ομόλογή της, με γνωστή, καταχωρημένη στην pdb δομή [Homology Modeling], με χρήση του 

προγράμματος Modeler. Προκειμένου η πρόβλεψη να είναι δυνατή, χρειάζεται μία ομοιότητα αλληλουχίας της τάξης 

του 25-30% και αν πρόκειται για ένζυμα της τάξης του >= 30%. 

Προϋπόθεση ήταν η πρωτεΐνη αυτή να διαθέτει και θέσης πρόσδεσης κάποιου μικρού μορίου (π.χ. ATP), ώστε να 

ακολουθήσει docking με χρήση του AutoDock Vina. 

Μέρος 1
ο
: Homology Modeling 

Μέθοδοι 

 Επιλογή πρωτεΐνης 

Επιλέχθηκε μία πρωτεΐνη, της οποίας η δομή δεν έχει καταχωρηθεί στην pdb και ταυτόχρονα διαθέτει θέση 

πρόσδεσης για κάποιο μικρομοριακό προσδέτη. Η αρχική σκέψη για την επιλογή της πρωτεΐνης ήταν η εξής: 

1. Επιλογή πρωτεΐνης γνωστής δομής από pdb 

2. pBlast  

3. Φιλτράρισμα αποτελεσμάτων, ώστε να επιλεχθεί μία πρωτεΐνη με απροσδιόριστη δομή αλλά ταυτότητα 

αλληλουχίας της τάξης του 30% και άνω 

Η σκέψη στέφθηκε με σχετική αποτυχία, καθώς οδήγησε σε ανεύρεση πρωτεϊνών με εξαιρετικά μεγάλη ομοιότητα 

(της τάξης του 99%), η οποία σημαίνει πως διαχωρίστηκαν εξελικτικά στο πολύ πρόσφατο παρελθόν. Ακολουθήθηκε 

εναλλακτική οδός (google: proteins with undefined/ unknown structure etc) και επιλέχθηκε η εξής: 

 

 pBLAST 

Η παραπάνω FASTA αλληλουχία υποβλήθηκε σε pBLAST και έγινε αναζήτηση μόνο για πρωτεΐνες που έχουν 

καταχωρημένες δομές στην pdb.  

 

 

Παράμετροι: 



 

Αποτελέσματα: 

 

Έγινε λήψη των δομών αυτών (PDB Format) και ονομάστηκαν tseq1 (2P05_A), tseq2 (1UW1_A), tseq3 (2P09_A) 

και tseq4 (3DGO_A) αντίστοιχα. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Modeller 



Basic 

1. Κατασκευάστηκε αρχείο με την αλληλουχία της πρωτεΐνης (qseq1.ali). 

 

2. Κατασκευάστηκαν τα scripts (1,2,3,4,5) 

Script1           Script2 

  

Script3              Script4 

   

Script5 

 

3. Έτρεξαν οι εντολές από το τερματικό. 



 

4. Το output από κάθε script ήταν το εξής: 

Από script1 

 

 

 

 

Από τις 4 πρωτεΐνες που ανευρέθηκαν από το pBLAST, μόνο η μία εμφανίστηκε στην παραπάνω λίστα και αυτή 

χρησιμοποιήθηκε στη συνέχεια ως template.  

Από script2 



 

Φαίνεται πως οι tseq1 και tseq2 είναι αρκετά κοντά εξελικτικά, ενώ κάτι παρόμοιο συμβαίνει και με τις tseq3 και 

tseq4. Από τις δύο πρώτες καλύτερο resolution έχει η tseq2 (1,9
 
Α), ενώ από τις άλλες δύο, η tseq3 (1,6 Α). 

Από script3 

 

Από script4 

 

Επιλέγεται το μοντέλο με το χαμηλότερο molpdf/ DOPE score ή με το μεγαλύτερο GA341 score. Εναλλακτικά 

μπορούν να μελετηθούν όλα. 

Δομές 

  

 

Template Model 



Από script5 

 

To παραπάνω διάγραμμα προέκυψε με την εντολή: 

gnuplot> plot 'C:\Program Files\Modeller9.20\bin\test\BASIC TUTORIAL\basic-example\model.profile' using 1:42 

title 'Model' with lines, 'C:\Program Files\Modeller9.20\bin\test\BASIC TUTORIAL\basic-example\template.profile' 

using 1:42 title 'Template' with lines 

Superposition 

Superpose 

    

Tm align 

  



 

 

Συμπέρασμα: 

Η δομή που προβλέφθηκε φέρει 2 α-έλικες και 3 β-πτυχωτά φύλλα, όπως και η αρχική που χρησιμοποιήθηκε για 

μήτρα. Από την υπέρθεση των δομών προκύπτει ένα σχετικά χαμηλό RMSD, τόσο από το Superpose, όσο και από το 

Tm align. Επίσης, το Tm-score, όπως προκύπτει από το Tm align, είναι >0,5. Συνεπώς, φαίνεται πως η ομοιότητα των 

δομών δεν είναι τυχαία. 

Advanced (Multiple Templates) 

1. Scripts 

Script1            Script2 

  

 

 



Script3               Script4  

   

2. Εντολές στο τερματικό 

3. Outputs 

Από Script1 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Από Script2 

 

Από Script3 

 

Από Script4 

 

  

Template1 Template2 

Template3 Template4 



 

 

 

Model 



 

 

Μέρος 2
ο
: Docking 

Δυστυχώς, υπήρξε πρόβλημα διεκπεραίωσης του βήματος αυτού. 

Έγινε εγκατάσταση του autodock vina και των autodock tools. 

- File > Read molecule. Επιλέχθηκε η δομή της πρωτεΐνης, της οποίας η δομή προβλέφθηκε από το Modeler.  

- Edit > Hydrogens > Add > Polar only 

- Grid > Macromolecule > Protein > Save  

- Ligand > Open  > Save  

 



 

 

Πρόβλεψη Θέσης Πρόσδεσης του ATP 

Η πρόβλεψη έγινε με τη χρήση του Τm align.  

 

 

Protein with unknown 

structure 

Template 



 

 

Λόγω αποτυχίας του docking, χρησιμοποιήθηκε το Tm align, ώστε να προβλεφθεί η θέση πρόσδεσης του ATP 

στην υπό μελέτη πρωτεΐνη και στο template. Τα κόκκινα κατάλοιπα στις παραπάνω εικόνες είναι αυτά που 

σύμφωνα με το Tm align συμμετέχουν στην πρόσδεση του ATP. Σε κόκκινο πλαίσιο σημαίνονται αυτά που 

φαίνεται να εμφανίζουν μία ομοιότητα μεταξύ των δύο πρωτεϊνών. Για την ακρίβεια, υπάρχει ένα μοτίβο 

«PRXWYVO», όπου στη θέση Χ συναντώνται τα αμινοξικά κατάλοιπα D και N, που είναι και τα δύο υδρόφιλα. 

Στη θέση Y συναντώνται θετικά φορτισμένα, υδρόφιλα αμινοξικά κατάλοιπα και στις δύο πρωτεΐνες, K & R και  

κάτι παρόμοιο συμβαίνει και στη θέση Ο.  Παρόμοια, και το μοτίβο «LRIYNMCK» είναι κοινό, ενώ υπάρχουν 

και συντηρημένα κατάλοιπα, όπως η F και η Y.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


