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ЗАЧЁТНАЯ РАБОТА ПО 1 БЛОКУ 2 СЕМЕСТРА
Начну с имени. Мне был выдан один из белков бактерии Escherichia coli (Кишечная палочка). Он имеет множество названий. Банк UniProt рекомендует название «Protease 7» (Протеаза 7), но, на мой взгляд, оно не слишком удобно и понятно. Я предпочитаю «Omptin» (Омптин), так как первые 3 буквы являются сокращением от более информативного имени «Outer membrane protein 3B» (Внешний мембранный белок 3B) и эти же буквы образуют название гена ompT, кодирующего этот белок.
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Омптин находится в основном на внешней стороне мембраны, несколько раз пронизывая её (см. рисунок). Функции этого белка направлены на защиту. Конкретней, он разрезает T7 РНК-полимеразу, белок-рецептор железосодержащего энтеробактина, противомикробный белок протамин и другие белки.
Каталитическая активность обуславливается возможностью связывания Аргинина в позиции P1 и позицией P1', в которой чуть хуже связывается Аргинин, и способной также содержать Лизин, Глицин или Валин. Активность белка ингибируется цинком. Первоначально считалось, что механизм его работы сходен с сериновыми протеазами, но сейчас полагают, что он имеет совершенно другой механизм, вовлекающий пару Аспарагиновая кислота – Гистидин и пару Аспарагиновых кислот.
Рассмотрим особенности структуры и последовательности. Последовательность белка в fasta-формате:
>swissprot|P09169|OMPT_ECOLI Protease 7; MRAKLLGIVLTTPIAISSFASTETLSFTPDNINADISLGTLSGKTKERVYLAEEGGRKVSQLDWKFNNAAIIKGAINWDLMPQISIGAAGWTTLGSRGGNMVDQDWMDSSNPGTWTDESRHPDTQLNYANEFDLNIKGWLLNEPNYRLGLMAGYQESRYSFTARGGSYIYSSEEGFRDDIGSFPNGERAIGYKQRFKMPYIGLTGSYRYEDFELGGTFKYSGWVESSDNDEHYDPGKRITYRSKVKDQNYYSVAVNAGYYVTPNAKVYVEGAWNRVTNKKGNTSLYDHNNNTSDYSKNGAGIENYNFITTAGLKYTF
Омптин – гомопентамер, то есть состоит из 5 одинаковых субъединиц  Ген белка кодирует 317 аминокислотных остатков. Молекулярная масса равна 35562. Первые 20 остатков сигнальные. Сигнальные последовательности имеют белки, предназначенные ЭПР. Такие белки секретируются внеклеточно или в периплазму, а сигнальные последовательности, как правло, удаляются у зрелых белков.
Белок имеет форму цилиндра и, находясь в мембране, напоминает пору. Этот белок является бета-структурным. В цепи имеются 16 бета-тяжей и две 3/10 спирали. Как уже упоминалось выше в активный центр входят Аsp103, Asp105, Asp230 и His232 (см. рисунок). В следующей таблице указаны возможные мутации и их последствия:
	Начало мутации
	Конец мутации
	Мутация
	Эффект

	103
	103
	D>A
	Потеря активности

	105
	105
	D>A
	Потеря активности

	230
	230
	D>A
	Потеря активности

	236
	237
	GK>KG
	70% другой активности

	237
	237
	K>T
	40% другой активности

	238
	238
	R>L
	Потеря активности


Ссылки на записи о белке в банках данных:

· PDB – 1I78.
· UniProt – OMPT_ECOLI (P09169).
Ссылки на статьи про белок:

· Purification, characterization, and primary structure of Escherichia coli protease VII with specificity for paired basic residues: identity of protease VII and OmpT. (pdf) (полный текст)
· Highly accurate genome sequences of Escherichia coli K-12 strains MG1655 and W3110 (полный текст)
· A 718-kb DNA Sequence of the Escherichia coli K-12 Genome Corresponding to the 12.7–28.0 min Region on the Linkage Map (pdf) (полный текст)
· Identification of OmpT as the Protease That Hydrolyzes the Antimicrobial Peptide Protamine before It Enters Growing Cells of Escherichia coli (полный текст)
· In vitro folding, purification and characterization of Escherichia coli outer membrane protease ompT.(pdf) (полный текст)
· Identification of essential acidic residues of outer membrane protease OmpT supports a novel active site (полный текст)
· Crystal structure of the outer membrane protease OmpT from Escherichia coli suggests a novel catalytic site (полный текст)
· Extraction of membrane proteins by differential solubilization for separation using two-dimensional gel electrophoresis (полный текст)

· Complete nucleotide sequence and deduced amino acid sequence of the ompT gene of Escherichia coli K-12 (нет ни открытого доступа, ни аннотации)
· The Complete Genome Sequence of Escherichia coli K-12. Аннотация:
Frederick R. Blattner, * Guy Plunkett III, * Craig A. Bloch, Nicole T. Perna, Valerie Burland, Monica Riley, Julio Collado-Vides, Jeremy D. Glasner, Christopher K. Rode, George F. Mayhew, Jason Gregor, Nelson Wayne Davis, Heather A. Kirkpatrick, Michael A. Goeden, Debra J. Rose, Bob Mau, Ying Shao 

The 4,639,221-base pair sequence of Escherichia coli K-12 is presented. Of 4288 protein-coding genes annotated, 38 percent have no attributed function. Comparison with five other sequenced microbes reveals ubiquitous as well as narrowly distributed gene families; many families of similar genes within E. coli are also evident. The largest family of paralogous proteins contains 80 ABC transporters. The genome as a whole is strikingly organized with respect to the local direction of replication; guanines, oligonucleotides possibly related to replication and recombination, and most genes are so oriented. The genome also contains insertion sequence (IS) elements, phage remnants, and many other patches of unusual composition indicating genome plasticity through horizontal transfer.
Файл PBD (1I78) с пространственной структурой белка содержит две цепи, в одной из которых обрезаны первые 20 остатков, а в другой – 30 остатков. Запись банка Swiss-Prot (P09169)
