HotSpot Wizard 2.0: automatický webový nástroj pro proteinové inženýrství
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HotSpot Wizard je webový server poskytující anotaci důležitých aminokyselinových zbytků v proteinových strukturách, jejichž mutagenezí lze dosáhnout změny substrátové specificity, enzymové aktivity nebo enantioselektivity. Vhodné pozice pro mutagenezi jsou vyhodnocovány pomocí kombinace strukturních, funkčních a evolučních informací získaných z internetových databází a výpočetních nástrojů. Výsledky analýzy jsou seřazeny podle mutovatelnosti a vizualizovány v proteinové struktuře. HotSpot Wizard nachází využití v komunitě proteinových inženýrů, kteří modifikují vlastnosti proteinů s pomocí místně cílené mutageneze nebo řízené evoluce. Aktuální verze nástroje je použitelná jen pro proteiny s dostupnou trojrozměrnou strukturou a návrh mutageneze se omezuje na pozici, nikoliv konkrétní substituci. Nová verze řeší tyto limitace: (i) integrací nástroje pro homologní modelování s automatizovaným výběrem vhodného templátu, (ii) predikcí změny funkce v důsledku mutace s vyloučením škodlivých mutací a (iii) predikcí stabilizujících mutací pomocí „back-to-consensus“ přístupů. Samozřejmostí je také implementace nových verzí nástrojů a databází, jako i nahrazení mnoha nástrojů jejich výkonnější a přesnější alternativou. V neposlední řadě je vyvinuto nové webové rozhraní, které díky větší interaktivitě nabízí uživateli pohodlnější přípravu analýzy a vyhodnocení výsledků. Cílem nové verze je poskytnout širokému spektru uživatelů plně automatickou analýzu proteinových sekvencí a struktur.
