Предавање др Петера Томпе: 

Биоинформатички приступи изучавању суштинске неуређености протеина

У уторак 18. октобра 2011, на Математичком факултету Универзитета у Београду ће гостовати проф. др Петер Томпа, директор одсека за структуралну биологију на универзитету Врије у Бриселу и руководилац групе у Лабораторији за суштински неуређене протеине на Институту за ензимологију Мађарске академије наука. Гостовање проф. др Томпе организује група за биоинформатику, која ради на Математичком факултету у оквиру пројекта 174021.

Са почетком у 13 сати, у сали 718 (IV спрат), проф. др Петер Томпа ће одржати предавање на тему Биоинформатички приступи изучавању суштинске неуређености протеина. Позивамо све заинтересоване колеге да присуствују овом предавању.

Апстракт:

Суштински неуређени протеини (IDPs/IUPs) постоје и функционишу без добро дефинисане 3Д структуре, пркосећи класичној парадигми структура-функција. Структурна неуређеност је широко распрострањена код еукариотских протеома и корелирана је са важним функцијама као што су трансдукција сигнала и регулација транскрипције. Док се данас повећавају истраживања ових протеине, већина наших сазнања у погледу њихове структуре и функције произлазе из малог броја структурних студија. На основу ових података је изграђена база података неуређених протеина (DisProt, vvv.dispto.org), која се користи као референтна тачка за развој биоинформатичких предиктора, односно рачунарских алгоритами за предвиђање неуређености на основу секвенце амино киселина. У предавању ћу представити кратак преглед области структурне неуређености, са посебним фокусом на посебне функционалне режиме које неуређеност омогућава. Затим ћу разматрати физичке принципе на којима почивају најважнији предиктори неуређености и представити неке од најутицајнијих од развијених предиктора. Коначно, показати кроз неколико примера како се ови алати користе за решавање важних и разноврсна биолошких питања, као што су учешће структурних поремећаја у канцеру, двоструко кодирање у геному и термална адаптација код бактерија.
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Intrinsically disordered proteins (IDPs/IUPs) exist and function without a well-defined 3D structure, defying the classical structure-function paradigm1. Structural disorder is widespread in eukaryotic proteomes and correlates with important functions such as signal transduction and transcription regulation. Whereas currently increasing effort is focused on these proteins, most of our concepts regarding their structure and function stem from a limited range of structural studies. Based on these data, a database of protein disorder (DisProt, www.dispto.org) has been assembled2, which is used as a point of reference for developing bioinformatic predictors, i.e. effective computational algorithms to predict disorder from amino acid sequence3. In my talk I will briefly overview the field of structural disorder, with a major focus on the special functional modes it enables. I will then discuss the physical principles underlying the most important disorder predictors, and introduce some of the most influential predictors developed. Finally, I will demonstrate through several examples how these tools can be used to address important and diverse biology questions, such as the involvement of structural disorder in cancer4, dual coding in the genome5 and thermal adaptation in bacteria6.
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