
ЛАБОРАТОРНА РОБОТА № 7 

ТЕМА: Методи передбачення структури та функцій білків 

 

Мета: ознайомитися із методами структурного вирівнювання протеїнів. Навчитися використовувати бази даних 

та різноманітні програми для моделювання вторинної та третинної структур білків та передбачення їхніх функцій. 

 

Питання для обговорення: 

1. Передбачення вторинної структури білка 

2. Моделювання просторової структури білка 

3. Передбачення функцій білків 

 

 

Завдання 1 

Використовуючи Інтернет-ресурси дослідіть параметри вторинної структури для лізоциму людини. Побудуйте 

профіль гідрофобності для даного білка, передбачте найменшу кількість згинів (показник -2) та порівняйте її з даними 

інших сайтів. 

Хід виконання: 

Здійснюємо вхід на веб-ресурс UniProt (http://www.uniprot.org). Вводимо запит у пошуковому полі UniProt для 

лізоциму людини (human lysozyme) і натискаємо «Search».  

 
 

З результатів пошуку вибираємо той, який відповідає лізоциму людини (наприклад, з ID P61626). 

 
Переходимо на сторінку результату та знаходимо інформацію про вторинну структуру білка, яка зображена у 

вигляді різнокольорової стрічки. Червоним кольором позначені α-спіралі, чорним – β-листи, синім – згини, сірим – 

невпорядковані ділянки. Аналіз результату пошуку показав, що білок містить 5 згинів. 

 

http://www.uniprot.org/
http://www.uniprot.org/uniprot/P47713


 

 
Для побудови профілю гідрофобності здійснюємо вхід на веб-ресурс ExPASy (https://www.expasy.org). У меню 

головного пошукового екрана зліва вибираємо опцію «Proteins &Proteomes» 

 
Із запропонованого меню вибираємо ресурс «ProtScale».  

 



У поле ресурсу вставляємо заздалегідь скопійовану амінокислотну послідовність для лізоциму людини у форматі FASTA 

 
>sp|P61626|LYSC_HUMAN Lysozyme C OS=Homo sapiens OX=9606 GN=LYZ PE=1 SV=1 

MKALIVLGLVLLSVTVQGKVFERCELARTLKRLGMDGYRGISLANWMCLAKWESGYNTRATNYNAGDRSTDYGIFQIN

SRYWCNDGKTPGAVNACHLSCSALLQDNIADAVACAKRVVRDPQGIRAWVAWRNRCQNRDVRQYVQGCGV 

та натискаємо «Submit». 

 
 

Отримуємо профіль гідрофобності, з якого видно, що кількість згинів (значення -2) дорівнює 3 (за результатами 

бази даних UniProt згинів 5). 



 
Рис. Профіль гідрофобності 

Значення нижче -2 вказують на згини у білковій молекулі. 

 

Завдання 2 

Які протеолітичні ферменти діють на лізоцим людини? 

Хід виконання: 

Здійснюємо вхід на веб-ресурс ExPASy (https://www.expasy.org). У меню головного пошукового екрана зліва 

вибираємо опцію 

«Proteins &Proteomes». Із запропонованого меню вибираємо ресурс 

«PeptideCutter». У поле ресурсу вставляємо заздалегідь скопійовану амінокислотну послідовність для лізоциму людини у 

форматі FASTA та натискаємо «Perform». 



 
 

 
Отримуємо результати, де показані місця дії протеолітичних ферментів на поліпептидний ланцюг. Аналізуємо 

результати. 

 
Завдання 3 

Встановіть ортологи (гомологічні) для цитохрому b5. 

Хід виконання: 

Здійснюємо вхід на веб-ресурс KEGG – www.kegg.jp. У меню головного пошукового екран зліва вибираємо 

опцію «KEGG ORTHOLOGY». 

 

http://www.kegg.jp/


Переходимо на сторінку KEGG ORTHOLOGY та в пошуковому полі вводимо запит «cytochrome b5». 

 
Отримуємо запит про всі ортологи для цитохрому b5. 

 
Завдання 4 

Використовуючи програму RasMol, дослідіть структуру гемоглобіну людини. У молекулі гемоглобіну людини 

виділіть: а) білкову частину; б) гем; в) атом заліза; г) серини білкової частини; д) гістидини, розміщені біля гему; е) одну 

із субодиниць; є) водневі зв’язки. 

Хід виконання: 

На персональний комп’ютер завантажуємо програму RasMol, доступну на сайті http://www.openrasmol.org. На 

головному екрані програми натискаємо «RasMol 2.7.5. Windows Installer» і завантажуємо програму на комп’ютер. 

 

У базі даних PDB (https://www.rcsb.org) знаходимо 3D- структуру гемоглобіну людини (human hemoglobin) з ID 

1A3N. Справа вверху натискаємо «Download Files», вибираємо формат «PDB Format (gz)» та зберігаємо білок на 

комп’ютер. 

http://www.openrasmol.org/
https://www.rcsb.org/


 

Відкриваємо програму RasMol. Робота з програмою відбуватиметься у двох вікнах: графічному та командному. 

У графічне вікно вставляємо 3D-структуру гемоглобіну людини (перетягнувши її з попередньо збереженого файлу). 

 

У командному вікні набираються дії, які відповідають відповідним командам, кожна з яких набирається 

англійською з клавіатури при активному командному вікні і завершується натисканням клавіші «Enter». Позначення 

деяких команд подано в таблиці. 

Команди Значення 

select «безліч» виділяє безліч 

restrict «безліч» виділяє безліч і стирає з графічного вікна 

все інше 

wireframe 50 додає до зображення в графічному вікні 

дротяну модель виділеної безлічі з 

товщиною лінії 50 

wireframe off стирає з графічного вікна дротяну модель 

виділеної безлічі 

backbone 70 додає до зображення в графічному вікні 

остовну модель виділеної безлічі з 

товщиною лінії 70 

cpk 200 додає до зображення в графічному вікні 

кулькову модель виділеної

 безлічі з 

діаметром кульок 200 

color «колір» зафарбовує безліч у вказаний колір (якщо 

атоми не були зображені в жодній моделі, 

то колір не буде видно, доки ви їх не 

виділите). 

 

Виконаємо завдання для візуалізації гемоглобіну людини:  

а) для виділення білкової частини гемоглобіну та позначення її червоним кольором у командному вікні задаємо 

команди 



«select protein» → «color red». 

 

Білкова частина зафарбовується у червоний колір. 

 

б) виділяємо гем та зафарбовуємо його у білий колір, для цього задаємо команди «select hem» → «wireframe 100» → 

«color white». 

 
в) атом заліза виділяємо у формі кульки діаметром 500. У командному вікні задаємо: «select iron» → «color green» → «cpk 

500». Отримуємо результат. 



 

г) виділяємо серини білкової частини у формі кульок діаметром 50, задавши команди: «select Ser» → «color grey» → 

«cpk 300». Отримуємо результат. 

 
д) щоб, виділити гістидини, розміщені біля гему, в базі даних Uniprot (http://www.uniprot.org) з’ясовуємо їхнє положення 

в поліпептидному ланцюзі. Для цього заходимо на результат пошуку гемоглобіну людини з ідентифікатором P68871 і 

встановлюємо, що гістидини, пов’язані із залізом гему, знаходяться в положеннях 64 та 93. 

 

http://www.uniprot.org/
http://www.uniprot.org/uniprot/P68871


Для їх виділення задаємо команди «select his64, 93» →”«color blue» → «cpk 500». Отримуємо результат. 

е) виділяємо всі атоми одного з ланцюгів гемоглобіну у формі кульок діаметром 40. Задаємо команди «select *А» → 

«cpk 50» → «color white». Отримуємо результат. 

 

 

є) водневі зв’язки виділяємо командою: «color hbonds green» 

→ «cpk 50». 

 


