1. Pfipravte v PyMOLu obrazek struktury s PDB-ID 11Z7. [15 b. + 2 b. bonus]
- Vlozte obrazek

2. Méfeni v programu PyMOL, struktura s PDB-ID 11Z27. [10 b.]
a) vzdalenost =
b) dhel =
c) dihedraini Ghel W =

3.V databazi PDBsum prostudujte Ramachandriv diagram pro strukturu s PDB-ID 1127. [7 b.]
- jaka je kvalita této struktury:

4.V databdazi PDBsum prostudujte interakce mezi podjednotkami A a C proteinu s PDB-ID 1EV)J. [7 b.]
a) ANO/NE
b) typ interakce =
¢) hodnota evoluéni konzervovanosti =

5. Pomoci nastroje CMA provedte analyzu kontakt( residua Lys12 ve struktuie s PDB-ID 1127. [6 b.]
- residua v kontaktu:

6. Prostudujte strukturu proteinu s PDB-ID 1127 pomoci ndastroje HotSpot Wizard. [8 b.]
a) hot-spot pouze v kapse =
b) mutabilita residua K17 =
c) pocet tunell =

7. Pfipravte obrazek biologicky relevantniho oligomeru struktury s PDB-ID 3VAD. [10 b.]
- VloZte obrdzek


http://www.ebi.ac.uk/pdbsum/
http://www.ebi.ac.uk/pdbsum/
http://ligin.weizmann.ac.il/cma/
http://loschmidt.chemi.muni.cz/hotspotwizard

8. Ovérte spravnost kvartérni struktury pfitomné ve strukture s PDB-ID 3w3e. [7 b.]
- ANO/NE

9. Na zakladé elektronové hustoty ovérte spravnost umisténi ligandu BRN ve struktufe s PDB-ID 1D63. [15 b.]
a) ANO/NE
b) VloZte obrazek

10. Prostudujte dynamiku vybranych region( v proteinu s PDB-ID 1127. [10 b.]
- regiony sefazené podle jejich dynamiky:
1.

2.
3.
4.

11. Predikujte druggabilitu kapes proteinu s PDB-ID 1127 ndstrojem DoGSiteScorer [5 b.]
- objem kapsy s nejvyssi druggabilitu =


http://dogsite.zbh.uni-hamburg.de/index.html

