

         Отчёт о белке CISY_ECOLI
Белок цитрат-синтаза обнаружен в организме бактерии Echerihia_coli и занесён в банк данных UniProt в 1986 г. С идентификатором CISY_ECOLI. Этот белок достаточно хорошо исследован, однако статьи о нем появляются до сих пор, последняя датирована 2008 годом. Его функция – участие в метаболизме углеводородов, а точнее в цикле трикарбоновых кислот. CISY_ECOLI катализирует реакцию образования цитрата, или иона лимонной кислоты из ацетил –кофермента А, оксалоацетата и воды (вторым продуктом будет кофермент А): 
ацетил-СоА + Н2О + оксалоацетат = цитрат + CоА
Разумеется, подобные белки присутствуют практически во всех организмах, способных к окислительному метаболизму. Наш CISY_ECOLI принадлежит к обширному семейству цитрат-синтаз. 


Цикл трикарбоновых кислот (цикл Кребса):
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Теперь пара слов о структуре:
белок состоит из двух цепей, А и В. Есть дополнительные включения, а именно 2 молекулы НАД и 6 сульфат-ионов, а также 491 молекула воды. В структуре 49 альфа-спиралей, 19 бета-тяжей, 75 бета-поворотов. Он мутантный, R в 109 позиции меняется на L

 Представление цепи B* белка в остовной модели (визуализировано с помощью программы RasMol ):

[image: image2.png]



*Ссылка дана на описание цепи B в pdb.
Первичная последовательность, которая определяет все свойства белка, полностью известна, вот она в fasta-формате (для одной цепи):

>gi|49258390|pdb|1OWB|A Chain A, Three Dimensional Structure Analysis Of The Variant R109l Nadh Complex Of Type Ii Citrate Synthase From E. Coli

MADTKAKLTLNGDTAVELDVLKGTLGQDVIDIRTLGSKGVFTFDPGFTSTASCESKITFIDGDEGILLHR

GFPIDQLATDSNYLEVCYILLNGEKPTQEQYDEFKTTVTLHTMIHEQITRLFHAFRRDSHPMAVMCGITG

ALAAFYHDSLDVNNPRHREIAAFRLLSKMPTMAAMCYKYSIGQPFVYPRNDLSYAGNFLNMMFSTPCEPY

EVNPILERAMDRILILHADHEQNASTSTVRTAGSSGANPFACIAAGIASLWGPAHGGANEAALKMLEEIS

SVKHIPEFFRRAKDKNDSFRLMGFGHRVYKNYDPRATVMRETCHEVLKELGTKDDLLEVAMELENIALND

PYFIEKKLYPNVDFYSGIILKAMGIPSSMFTVIFAMARTVGWIAHWSEMHSDGMKIARPRQLYTGYEKRD

FKSDIKR
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