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Proč srovnávat struktury?

seskupování protein  do skupin s podobnou strukturouů
(CATH, SCOP)

T ída 1ř ALFA

T ída 2ř BETA

T ída 3ř ALFA/BETA

T ída 4ř BEZ SEKUNDÁRNÍ STRUKTURY



Počty v r zných strukturních t ídách proteinů ř ů
evidované v databázi SCOP
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Proč srovnávat struktury?

najít podobnosti, které nejsou viditelné na úrovni sekvence

Two purine nucleoside phosphorylases aligned with 

CLUSTALW. (8% identity; 22% similarity). 



Proč srovnávat struktury?

najít podobnosti, které nejsou viditelné na úrovni sekvence
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RMSD=∑i

d i
2
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RMSD je určitou obdobou standartní odchylky

Identické struktury mají RMSD=0
Podobné struktury mají RMSD v rozmezí 0-5 angstromů

Nejnižší RMSD není vždy nejlepší z jiných hledisek, nap . ř
pokud si n jaká část struktury vzájemn  neodpovídá, ě ě
bylo by lepší její vliv v bec nebrat v úvahu.ů

RMSD je citlivé na velikost porovnávaných proteinů

RMSD – Root Mean Square Distance



Procento zarovnaných pozic

Krom  RMSD je užitečné v d t, jaké procento délky ě ě ě
polypeptidického et zce se nám povedlo navzájem p i adit. To ř ě ř ř
m žeme vypočítat jakoů

N / min (L(A), L(B))

kde L(X) je délka proteinu X a N je počet p i ad ných ř ř ě
aminokyselin. Aminokyseliny se považují za p i azené, pokud ř ř
jejich vzdálenost v p ekryvu struktur je menší než určena ř
hranice (obyčejn  n kolik angstrom ). Hodnoty se pohybují od ě ě ů
0 do 100%.



Nástroje pro porovnávání struktur

Výpočet transformace pot ebné k optimálnímu p ekrytí dvou ř ř
struktur pat í do t ídy NP-hard algoritm . Zložitost tkví krom  ř ř ů ě
jiného v tom, že nevíme p edem íct, jak namapovat atomy ř ř
jedné struktury na strukturu druhou. Prakticky použitelné 
algoritmy v této oblasti používají heuristický p ístup, z čeho ř
vyplývá, že mají své silné i slabé stránky, pokud jde o 
schopnost najít nejlepší ešení. ř

Geometric hashing, distance matrix alignment, graph 
theory (shortest path, largest common subgraph), knot theory 

C-ALFA http://bioinfo3d.cs.tau.ac.il/c_alpha_match/
DALI http://www.ebi.ac.uk/dali/
VAST http://www.ncbi.nih.gov/Structure/VAST/
FLEXPROT http://bioinfo3d.cs.tau.ac.il/FlexProt/



DALI - Distance Matrix Alignment



DISTANCE MATRIX CONTACT MAP

1AUG



DALI - Distance Matrix Alignment

Vytvoření seznamu elementárních podobností



DALI - Distance Matrix Alignment

Skóre porovnávání dvou matic

Skóre porovnávání dvou pozic

“Elastické” skóre porovnávání dvou pozic



DALI - Distance Matrix Alignment

Z různých míst seznamu elementárních podobností se program paralelně 
snaží budovat větší oblasti zarovnání, tak jak je popsáno níže. Výsledkem je pak 
několik nejlepších globálních či lokálních překrytí dvou molekul.

OPTIMIZACE MONTE CARLO

1) EXPANZE
Nabírání nových elementárních podobností se seznamu

2) ZKRACOVÁNÍ
Odstraňování úseků, které po expanzi zhoršují celkové skóre



FlexProt – Flexible Structural Alignment



P evedení sou adnic atom  tvo ících proteinovou páte  na ř ř ů ř ř
posloupnost torzních úhl  psi, phi a omega umožní ů
rychle vyhledat oblasti možné strukturální podobnosti
a dopo ítat RMSD  i %p ekryvu tradi ními metodami na č č ř č
malém objemu dat.

>1AAF_A 09APR92 ELECTRON_TRANSPORT
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Rychlé vyhledávání strukturálních podobností


