2. Adatbazisok

Vazlat:

1. Adatbéazisok éaltalaban
2. Nukleinsavszekvencia—adatbazisok
¢ Elsddleges DNS-szekvencia—adatbazisok
¢ Specializalt adatbazisok
3. Fehérjeszekvencia—adatbazisok
¢ Elsddleges fehérjeszekvencia—adatbazisok
¢ Osszetett fehérjeszekvencia—adatbazisok
¢ Masodlagos és harmadlagos (szekvenciamintazat—)adatbazisok
4. Térszerkezeti adatbazisok
5. Fehérjecsaladok adatbazisai
¢ Klaszterezés
¢ Szekvenciacsalddok adatbazisai
¢ Szerkezeti csalddok adatbéazisai

Adatbazisok altalaban
Rengeteg adatbazis, a kdvetkez részterileteken:

* DNS-szekvenciak

« Osszehasonlité genomadatbazisok
» Génexpresszios adatok

« Génazonositas és génszerkezet

» Genetikai és fizikai genomtérképek
* Genomok

« Intermolekuléris kdlcsénhatdsok

« Anyagcsere- és szabdalyozasi Gtvonalak
* Mutécidk

 Betegségek

* Fehérjék
 Fehérjeszekvencia—-mintdzatok

» Proteomelemzés

* RNS-szekvenciak
 Térszerkezetek

» Gyobgyszerek

. ...Sth.

Méar adatbazisok adatbazisa (katalogusa) is van: DBCAT

A Nucleic Acids Research folyéirat minden évben Adatbazis—kiilénszamot ad ki. Ebben van egy_hasznos adatbazislista.

Nukleinsavszekvencia—adatbazisok

Elsddleges DNS-szekvencia—adatbazisok

A kdvetkezdk:

¢ GenBank (USA, National Center for Biotechnology Information)

¢ EMBL (Eurépa, European Bioinformatics Institute)

+ DDBJ (DNA Data Base of Japan, Japan, National Institute of Genetics)
 Egyutt: International Nucleotide Sequence Database Collaboration
« Mindh&rom adatbézis fenntartéja gyQjti a szekvenciaadatokat:

¢ kozvetlenil a szekvendalast végzd kutatdktol

¢ az irodalombol

¢ szabadalmakbol

¢ a nagy genomszekvenalasi projektekbdl


http://www.infobiogen.fr/services/dbcat/
http://www3.oup.co.uk/nar/database/c/

« Egyluttmdkodnek, Gj adataikat naponta kicserélik egymas kozott (ezért ugyanaz van bennik)
A GenBank

* Méretei:

Growth of GenBank
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2001 augusztus: kb. 12,8 millié szekvencia, ezekben 13,5 milliard bazis. 14 havonként megduplazadik.

» A GenBank 17 kisebb szekcidbdl (division) all, melyeknek harombet(s réviditése van:

Szekcib Milyen szekvencidkat tartalmaz Megjegyzés
PRI F6emlbsok (Primates)
ROD Ragcsaldk (Rodents)
MAM Egyéb emldstk (Mammals)
VRT Egyéb gerincesek (Vertebrates) 'sAzZe?ilr?t\i/ ":;%Eggis csoportjai
INV Gerinctelenek (Invertebrates)
PLN Novények (Plant), gombak,

moszatok

BCT Baktériumok (Bacteria)
VRL Virusok (Viral)
PHG Bakteriofagok (phage)
SYN Szintetikus szekvenciak (synthetid)
UNA Annotéacio nélkiliek (unannotated
EST Expressed Sequence Tag—-ek
PAT Szabadalmaztatott (patent) Egyeb kategoriak
STS Sequence Tagged Sites
GSS Genome Survey Sequences
HTG giegqhulrr:gzl;ghput Genomic
HTC High Throughput cDNA Sequencds



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Database/

¢ STS: Olyan, rovid szekvenciarészletek (<400 bp), amelyek a genomban csak egy helyen, egy bizonyos
poziciéban taldlhatbak meg. Markerként, tajékozodasi pontként hasznalatosak.
¢ EST: Olyan STS-szekvenciak, amelyeket cDNS részleges szekvenalasaval nyertek (komplementer DNS: az
MRNS DNS-re atirt valtozata). Felhasznalhatéak egy gén azonositasahoz, térképezéséhez, klonozasahoz.
¢ GSS: mint az EST, de a genombdl nyert szekvenciak (nem feltétlenlil egyedulalléak)
¢+ HTG: a nagy genomszekvenalasi projektekbdl nyert, hosszabb, még nem véglegesitett szekvenciak. Négy
kategoria:
¢ Phase 0: klonokbdl véletlenszerlien nyert szekvenciarészletek
¢ Phase 1: nem véglegesitett szekvencia, rendezetlen, iranyitatlan darabokbdl allhat, hézagokkal
¢ Phase 2: mar rendezett, iranyitott darabok, hézagokkal
¢ Phase 3: véglegesitendd szekvencia, atkertl a megfeleld rendszertani szekcidba
¢ HTC: nagy szekvenalasi projektekbdl nyert cDNS szekvenciak
* A szekciékban lévd szekvencidk szamanak megoszlasa (2000 oktdber):
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* A szekci6kban lévd bazisok szamanak megoszlasa:
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A szekvenciak szama szerinti eloszlasban az EST-k vannak tébbségben (67%), de a bazisok szama szerint nem, me
rovidek.

A GenBank fajlok felépitése (“flat file")
Példa

Kulcsszavak és alkulcsszavak:

Kulcsszé Magyarazat, alkulcsszavak
Révid cimke (pl. itt HUMCYCLOX: human ciklooxigena3),
LOCUS bazisok szama (itt: 3387), forras (itt: mMRNS), szekcid (itf:
PRI=f6emldsok), bekildés datuma
DEFINITION A szekvencia rovid leirasa (pl. minek a génje)
ACCESSION Azonositdszam: a szekvencia egyedi azonositdja
VERSION Azonositdszam.verzibszam: javitas esetén az elsé nem



genbank.txt

véltozik, csak a masodik. Gl (geninfo identifier): az aktueklis
verziéhoz rendelt tovabbi azonositészam
KEYWORDS kulcsszaval_<, a szerzd adhfitja meg Oket, bar a GenBanknal
nem szeretik (nincs szabvanyositva)
Milyen szovetbdl szarmazik a DNS
SOURCE ORGANISM Forrasorgamzmus ]
rendszertani besorolasa
irodalmi hivatkozas az eqgyes szekvenciaszakaszokra
AUTHORS szerzok
TITLE cim
REFERENCE —
JOURNAL folydirat
meoLing  |Medline
azonositd
"Feature table": a szekvencia tulajdonsagainak részletds
leirdsa, szakaszonként, a szakaszhatarok megadasava
forrdsorganizmus (faj, szovet,
sejttipus, hivatkozas a
source L .
taxonomiai adatbazisra
(db_xref)
5UTR nem transzlalodo szakasz az §
végen
gene a tulajdonképpeni gén
FEATURE a kodold szekvencia (coding
cDS sequence), megfeleld
kereszthivatkozasok a
fehérjeadatbazisra, forditas
sig_peptide szignalpeptid
mat_peptide érett pthld (a §Z|gnalpepth
lehasadasa utdn maradé rész
JUTR nem transzlalodo szakasz a 3
végen
polyA_signal poliadenilacids szakasz
BASE COUNT Melyik bazisbdl hany van
ORIGIN A szekvencia helye a genomon belil (ha ismert)
nukleotidszekvencia
I rekord vége

Specializalt nukleinsavszekvencia—adatbazisok

» dbEST, dbSTS, dbGSS (az NCBI-nél): a GenBankban is meglév szekvencidk adatbazisai, de bévebb informaciét is
szolgéltatnak az egyes szekvenciakrol

» Genomadatbazisok: Ensembl (emberi genom), SGD (élesztd genomja), ACeDB (A Canenorhabditis elegans DataBas
C. elegans genomja), stb. Fizikai géntérképekkel, sth. (Részletesen majd a genomikai eldadasban)

» COGs: Clusters of Orthologous Groups of proteins: fehérjéket kodolé6 DNS-szekvenciak filogenetikai rendszerezése. -
organizmus teljes genomja alapjan késziilt. Az ortoldgokat egy csoportba sorolja. (Részletesebben majd a genomikai
eldadasban.)



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG/

Fehérjeszekvencia—adatbazisok

Els6dleges fehérjeszekvencia—adatbazisok

PIR (Protein Information Resource)

» 1960-as években alapozta meg Margaret Dayhoff a National Biomedical Research Foundationnal (USA)
1988 6ta: PIR-International konzorcium tartja fenn (NBRF, JIPID [Japanese International Protein Information
Database], MIPS [Munich Information Center for Protein Sequences])
» Mintegy 250 000 szekvencia, ezekben 80 milli6 aminosav (2001 szeptember)
* 4 szekcio:
¢ PIR1: teljesen klasszifikalt, annotalt szekvenciak
¢ PIR2: eldzetes szekvencia, részlegesen ellendrzott és klasszifikalt (ide tartozik az adatbazis legnagyobb része
¢ PIR3: egyaltalan nem ellendrzétt, nem osztalyzott, nem annotalt (par szaz db)
¢ PIR4: a természetben nem eldforduld, nem expresszalédoé szekvenciak (pl. pszeudogének transzlacioi, hibas
transzlaciok, szintetikus szekvenciak) (par szaz db)
A szekvencidkat szekvenciaazonossag alapjan csaladokba sorolja.

SWISS-PROT

» 1986-ban sziiletett a genfi egyetem és az EMBL egylttmikddéseként, 1994-tdl a hinxtoni EBI (European
Bioinformatics Institute) vette at, majd 1998-t6l a SIB (Swiss Institute of Bioinformatics) is beszallt
» Mintegy 101 000 szekvencia (37 milli6 aminosav) kb. 7200 fajbél (2001 szeptember)

Other verlebrales (11%) Roderts (%)

Human (7%)

Ofher ekaryoes (15%)

Plants (8%)

Vinses (8%)

Archaea (5%)
Bacleria (34%)

A szekvenciak megoszlasa az él6lények csoportjai szerint
* FO torekvések:

4 nagyon magas szintQ és részletes annotacié minden fehérjéhez (funkcio, doménszerkezet, masodlagos és
negyedleges szerkezet, poszttranszlacios modositasok, valtozatok, a fehérjével 6sszefiiggd betegségek, stb.)

¢ minimalis redundancia

¢ bdséges kereszthivatkozasok mas adatbazisokra

A SWISS-PROT rekordok felépitése

Példa
Kéd Jelentés

ID Identifier: azonositd. Alt. FEHERJE_FORRASORGANIZMUS
alaka. Ez valtozhat!

AC Accession Qumper: a szekvencidhoz rendelt azonosit6 kod,
sohasem valtozik

DT Date: létrehozés és modositasok datumai

DE Description: leirds (minek a szekvenciaja)

GN Gene name: a gén neve

0os Organism species: milyen fajbol szarmazik

ocC Organism classification: a faj rendszertani besorolasa

RN Reference number: hivatkozas sorszama



http://pir.georgetown.edu/
http://www.expasy.ch/sprot/
swisprot.txt

RP Reference position: a hivatkozassal kapcsolatos szekvenciaszakasz

RA Reference authors: szerzék

RL Reference location: folyéirat, kotet, oldal

RT Reference title: cim

RX Reference cross-references: kereszthivatkozasok pl. Medline

Comments: megjegyzések. Informaciok a funkciordl,
CcC poszttranszlacios médositasokrol, szévetspecificitasrol, sejtbeli
elhelyezkedésrdl, fehérjecsaladhoz tartozasrol

DR Database cross—references: kereszthivatkozasok mas adatbazisokra

KW Keywords: kulcsszavak

Feature table: informéaciok az egyes szekvenciaszakaszokrol
(domének, transzmembran szakaszok, masodlagos szerkezet

FT diszulfidhidak, kotdhelyek, médositott oldallancok,
szigndlszekvencidk, stb., a megbizhatdsag jelolésével)

SQ Szekvencia hossza, szamitott molekulatémeg, ellendrzé 6sszgg
maga a szekvencia

I rekord vége

TrEMBL (translated EMBL)

* A SWISS-PROT tarsadatbazisa, az EMBL-ben |évd 6sszes CDS (kddold szekvencia) leforditasa
aminosavszekvenciara, szamitégépesen annotalva

» Egy résziik fokozatosan atkertl a SWISS-PROTba

» Mintegy 480 000 szekvencia (2001 szept.)

NRL_3D
* A Protein Data Bank térszerkezeti adatb&zisbdl kivont szekvencidkat tartalmazza
» Csak a PDB-ben ténylegesen szerkezettel rendelkezd aminosavak
» Bdséges annotacié (masodlagos szerk., felbontas, stb.)
Melyik szekvenciaadatbazist hasznaljuk?
« NRL_3D a legkisebb, de van hozza szerkezeti informacié
* PIR(1-4) a legnagyobb, de az annotacié sokszor szegényes
* SWISS-PROT kivaléan annotalt, de kevés szekvencia van benne

Két megoldas:

« Mindegyiket hasznaljuk
« Osszetett adatbazist hasznalunk

Osszetett fehérjeszekvencia—adatbazisok

Céljuk: egyesiteni az els6dleges fehérjeszekvencia—adatbazisokban 1évé szekvencidkat, a redundanciak kiszlrésével. Tobb il
is van:

NRDB (Non—Redundant DataBase)

« Forras: PDB, SWISSPROT, PIR, GenPept (a GenBank transzlaciéja), SPupdate (a SWISSPROT hetenkénti frissitése
GenPeptupdate (a GenPept naponkénti frissitései)

« Atfog6 és naprakész

 De: Redundans! Csak a teljes azonossagok vannak kiszlrve. Polimorfizmusok és kisebb szekvenalasi hibak miatt
ugyanaz a fehérje tébbszor is szerepelhet; egyes rekordok mas rekordokban [évd fragmentumok egyesitései, sth.

» NCBI fehérjeadatbazisa


http://pir.georgetown.edu/pirwww/dbinfo/nrl3d.html
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

OWL
* Forras: SWISSPROT (legnagyobb prioritassal), PIR, GenPept, NRL_3D
* Nem naprakész, csak 6—-8 hetenként frissitik
» Kb. 280 000 szekvencia
» Kevéshé redundans az NRDB-nél (egy aminosavban eltérd szekvenciakat is azonosnak vesz a sz(réskor), de mégis
valamennyi redundancia

SWISS-PROT + TrEMBL

« EXPASy—nal egylttesen kereshetd a két adatbazis
* Naprakész
» Kevéshé redundans, mint az OWL és az NRDB, de még igy is kb. 30%—-ban redundans

Melyik dsszetett adatbazist hasznaljuk?

* NRDB naprakész, de elég redundans

* OWL kevésbé redundans, de nem naprakész

* SWISSPROT+TrEMBL nem elég atfogo

« Legbiztosabb, ha mindegyiket hasznaljuk, bar ez ellentétes a céljukkal!

Mésodlagos és harmadlagos (szekvenciamintazat—)adatbazisok
Szekvenciamintazat—adatbazisok

Az elsddleges adatbazisokban (a harmadlagosoknal a masodlagosokban l1évd informaciok) 1évé szekvenciak alapjan
tobbszoros szekvenciadsszerendezéseket készitlink. Ekkor lathatova valnak a konzervalodott régidk, a motivumok.
Ezekbdl vezetik le a masodlagos, ill. a harmadlagos adatbazisokat.

» Szamos adatbazis, részletesebben majd kiilon eldadasban.

» Szekvenciaanalizisben nagy jelentdségiik van

Térszerkezeti adatbazisok

PDB (Protein Data Bank)

« Brookhaven National Lab-bdl atkerllt a Research Collaboratory for Structural Bioinformatics—hoz

« Kb. 16 000 szerkezet, ebbdl kb. 15 000 fehérje, a tébbi nukleinsav és szénhidrat

 Erdsen redundans (ugyanaz a fehérje sokszor szerepelhet: killénbdzd szubsztratokkal és kristalyositasi korilményekl
mutansok, stb.)

* Rontgen- és NMR-szerkezetek

A konnektivitas probléméja

* A szekvencia megadja a molekula konnektivitasat is (melyik atom melyikhez van kotve)
» Szerkezet-feldolgoz6 programok két médon reprodukaljdk a konnektivitast:
¢ Kémiai szabalyok alapjan: vegyértékek, kdtéshosszak alapjan. Hatrany: pontatlan koordinatak esetén hibas
konnektivitas adédik
¢ Molekulacsoport-kodnyvtarakkal: killon téroljuk az 6sszes aminosav, kismolekula, stb. rendes szerkezetét a
konnektivitasokkal egyutt. Nem adddhat hibas konnektivitas.

Fajlformatumok

» Klasszikus PDB formatunPélda

Kulcsszé Magyarazat
HEADER Fejléc, a molekula besorolasa
COMPND A molekula megnevezése



http://www.bioinf.man.ac.uk/dbbrowser/OWL/
http://www.rcsb.org/
4pti.txt

SOURCE Forrasorganizmus

AUTHOR Szerzok
REVDAT Frissitési datumok
JRNL Az irodalmi hivatkozas

Megjegyzések: tovabbi irodalmi hivatkozasok,
REMARK felbontas, a finomitas modszerei, megjegyzések a
szerkezethez, javitasok

A szekvencia. Nem mindig ugyanaz, mint a

SEQRES koordinatdknal megadott szekvencia! Itt a valogi
biol6giai szekvencia van.

HELIX, SHEET Masodlagos szerk.

SSBOND Diszulfidhidak

SITE Megjelolt helyek, pl. kétdhelyek, aktiv helyek

CRYST1 Elemi cella adatai

MTRIX Masik alegység generalashoz sziikséges matri

Az egyes atomok adatai. Sorszam, atom neve,
alternativ pozicio jelz6je, oldallanc neve, lanc
ATOM, HETATM bet(jele, oldallanc sorszama, beszurasi kod,
koordinatak, occupancy, hdmérsékleti faktor,
labjegyzet szama

TER Lancvég

CONECT Osszekotendd atomok

MASTER Kilonféle rekordok szama, ellendrzé 6sszegek
END Vég

¢ Sok probléma: bonyolult formatum, szamos hibalehetdség, programmal nehezen beolvashaté (sokféle
ellendrzés kell, stb.), kémiai grafot nem mindig képes pontosan megadni
¢ El6ny: ember altal is jol olvashat6
+ Hidrogénatomok csak NMR-szerkezeteknél, ezekben tobb szerkezet is lehet
« mmCIF (macromolecular Chemical Interchange Format)
¢ bonyolult formatum, sokféle kulcsszéval, szamos plusz informaciéval (pl. k6tésszogek)
¢ ember szamara nehezen olvashat6, programokkal kénnyen
+ PDB formatum szamos hibajat kiktiszoboli
« MMDB
¢ ASN.1 szerkezet: hierarchikus felépitési fajl. Ember szamara nehezen, szamitégép szamara kdnnyen olvash
¢ Oldallanc-kdnyvtar alapjan pontosan definialja a kémiai grafot
¢ NCBI haszndlja, az 6 Cn3D nézegetdprogramjuk ismeri

PDBsum

Osszefoglalasok a PDB-szerkezetekrdl, rengeteg linkkel mas adatbazisokhoz

PQOS (Protein Quaternary Structures

« A homooligomereknél a PDB altaldban csak egy alegységet tartalmaz
* PQS: automatikus médszerekkel generaljdk a biolégiailag aktiv oligomer szerkezetet (nemtrivialis, nem mindig
egyértelmd, a valészin( szerkezetet adja meg)



http://www.biochem.ucl.ac.uk/bsm/pdbsum/
http://pqs.ebi.ac.uk/

Nézegetdk
Rasmol, Cn3d, Weblab Viewer, sth. (ingyenes programok): megjelenitik a térszerkezeteket

Tokéletlenségek: pl. Rasmol az alternativ atompoziciéknal hibazik (Id. 5hvp, C lanc)

Fehérjecsaladok adatbazisai

Klaszterezés

* Klaszterezés: eljaras, mellyel egy halmaz elemeit egymashoz val6 kdzelségiik alapjan csoportokba soroljuk. Lehet
egyszer( vagy hierarchikus:

e _”@ @
. @

Egyszer( klaszterezés: részhalmazokra bontas

Hierarchikus klaszterezés: az osztalyozas fastrukiraval reprezentalhatd

 Barmilyen halmazon végezhetd, amelyben két elem kdzotti tavolsag értelmezhetd.
» Szekvencidkra alkalmazva: szekvenciacsaladok adatbazisai
» Térszerkezetekre alkalmazva: szerkezeti csaladok adatbazisai

Szekvenciacsaladok adatbazisai

» Klaszterezésével csaladokba sorolhatéak a szekvenciak
 Sok ilyen adatbazis (CLUSTR, PROT-FAM, stb.)
» Bdvebben egy masik eldadasban

Szerkezeti csaladok adatbazisai

A fehérjék (klaszterezéssel) szerkezeti csalddokba sorolhatdak, a PDB 15000 szerkezete kdzott csak kb. 600 teljesen kiildnbe
alapszerkezet (fold) van.

A fold ("gomboly") fogalma

- Fold: Egy fehérje nagybani, durva szerkezete, a polipeptidlanc gerincének durvan vett térbeli lefutdsa. Magaban fogla
a masodlagos szerkezeti elemek korulbelili, relativ elhelyezkedését és Osszekottetéseik sorrendjét. A
folding (felgombolyodas) szobdél. Magyarul gombolynak mondhatnank.

« A hasonl6 szerkezet( fehérjéknek ugyanaz a foldja, vagyis a gombolya. A fold tehat egy fehérjecsaladot hatdroz meg,
szerkezeti hasonlosag alapjan.

Példa:


5hvp.pdb

Kulénbdzd fajokbdl szarmazé tribz-foszfat izomerazok (TIM) és hasonl6 fehérjék egymasra

illesztett szerkezete (alfa-szénatomokbol &ll6 vaz). A fehérjecsalad fold-ja, azaz "gombolya", az in. TIM-barrel fold

SCOP (Structural Classification of Proteins) adatbazis

» Részben manualisan, részben automatizalt médszerekkel készitett adatbazis
« Hierarchikus rendszerezés:
¢ Fold ("gomboly"): Jelentds szerkezeti hasonlésag az egyazon foldhoz tartozé szerkezetek kdzott.
Lényegében ugyanolyan masodlagos szerkezeti elemek, ugyanolyan sorrendben, ugyanolyan topologiaval. A
periféridlis részek jelentdsen eltérhetnek. Nem feltétlenil kozos eredet magyarazza a hasonld szerkezetet.
¢ Focsalad (superfamily): Valoszindsithetd kdzos evollcids eredet az egyazon fécsaladhoz tartozo fehérjék koz
Alacsony szekvenciaazonossag, de a funkciondlis és szerkezeti hasonldsagok kozos evollcids eredetre utaln
¢ Csalad: egyértelm( evoluciés rokonsag az egyazon csaladhoz tartozo fehérjék kozott
A szekvenciaazonossag a csalad tagjai kozott 30% vagy nagyobb, vagy pedig a hasonlé funkciébol és
szerkezethdl egyértelmi az evollciés rokonsag (alacsonyabb szekvenciaazonossag esetén is)

CATH adatbazis

« A hierarchia szintjei: Class, Architecture, Topology, Homologous superfamily: Osztaly, Architektdra, Topolégia,
Homolog fécsalad

TIM barrel  Sandwich Roll

%

flavodoxin B-lactamase
{4fxn) {1mbiA1)

* Szintén részben manualisan, részben automatikusan Iétrehozott adatbazis
« CATH hierarchia teteje: osztalyok (class):
1. Tisztan alfa fehérjék
2. Tisztan béta
3. Alfa és béta (a/b) (parallel béta, valtakoz6 alfa és béta régiok)
4. Alfa és béta (a+b) (antiparallel béta, elkulénild alfa és béta régidk)
5. Tébbdoménes fehérjék (domének mas—mas osztalyban)
6. Membran-— és sejtfelszini fehérjék és peptidek
7.Kis fehérjék (nagy része ligandum vagy prosztetikus csoport)
8."Coiled coil" fehérjék
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http://scop.mrc-lmb.cam.ac.uk/scop
http://www.biochem.ucl.ac.uk/bsm/cath

9. Kisfelbontasu fehérjék
10. Peptidek
11.Tervezett fehérjék
» "CATH-kerék": az adatbazisban Iévd osztalyok megoszlasa:

¢ Szinek: piros (alfa), zold (béta), sarga (alfa/béta), kék (nincs masodlagos szerk.)
¢ Belsd kerék: architektarak
+ Kilsd kerék: topolégiak

Fontosabb architektirak:

Tisztan alfa osztaly:

Hélixkoteg (citokréom C) Hélixek (hemoglobin)

Tisztan béta osztaly:

Egyszeres redd (heregulin alfa) Béta hordé (porin) Béta szendvics (hisztokomp. antigén)
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Béta propeller (metilamin

Béta hasab (agglutinin) dehidrogenéz)

Béta szolenoid (Fagfeherje)

Alfa/béta és alfa+béta fehérjék:

Alfa—-Béta tekercs (scytalone
dehidrataz)

Alfa-Béta 3-szendvics
(génszabalyozo fehérje)

Alfa—Béta 4-szendvics (DNaz) Alfa—Béta Lopatkéd (RNaz inhibitor)

ESSP_(Families of Structurally Similar Proteins) adatbazis

« Teljesen automatikusan létrehozott adatbazis

« A DALI algoritmus a PDB-ben 1évd szerkezetek kdzott hasonlésagot allapit meg, ennek alapjan csaladokat kilénit el

 El6nye a SCOPpal és CATHtal szembeAd | szervernek el lehet kildeni Uj, ismeretlen szerkezetet, s megtalalja a
hozz4 hasonldkat

A szerkezeteknek a SCOP, a CATH és az FSSP szerinti osztalyozasa lényegében megegyezik, aprébb eltérésekkel. A legtob
kiegészitd informacio a SCOP-ban talalhato.
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http://www.ebi.ac.uk/dali/fssp/fssp.html
http://www2.ebi.ac.uk/dali/

