
Výskyt sekundárních struktur
v sekvenčním prostoru proteinů



Co nevíme?

Celkový odhad počtu různých 
proteinových sekvencí na Zemi

Počet možných kombinaci 
(délka 100 AA, abeceda 20 AA)

~ 1013 ~ 10130

Koonin EV, Galperin MY. Sequence - Evolution - Function: Computational Approaches in Comparative Genomics. 

Boston: Kluwer Academic; 2003. Available from: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK20260/



Co nevíme?

Chiarabelli, Cristiano, et al. "Investigation of de novo totally random biosequences, Part 
II." Chemistry & biodiversity 3.8 (2006): 840-859.

• „Never Born Proteins“ – v přírodě se nevyskytující proteiny

• Phage display knihovny náhodných sekvencí - 20 % odolné k proteolýze (folding?)
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Zastoupení sekundárních 

struktur
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Shrnutí

Sekundární struktura (SS) – obecná vlastnost polypeptidového řetězce

Výskyt SS v náhodných sekvencích ~ 50%

Přes vysokou míru oligomerizace pozorována monodisperzní distribuce agregátů

(kvartérní struktura?)

Ověřena schopnost prediktorů pro odhalení strukturovaných oblasti v

přírodě neznámých sekvencích

Neuspořádáné sekvence – buď 100% degradovány nebo buňkou tolerovány lépe než predikované 
uspořádáné (Never Born IDP?)



?Na čem pracujeme

Fujishima, Kosuke, et al. "An overhang-based DNA block shuffling method for creating a customized random library." Scientific reports 5 (2015)
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