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Classificazione delle Proteine

Proteine monomeriche
Omomultimeriche

Proteine multimeriche

e Eteromultimeriche

Proteine semplici
Lipoproteine
Proteine coniugate

Glicoproteine

Proteine fibrose

Proteine globulari
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Organizzazione strutturale delle proteine

Struttura Struttura Struttura Struttura
primaria secondaria terziaria quaternaria

na polipeptidica Subunita associate




Isolamento e purificazione di una proteina

-Omogenizzazione

-Centrifugazione

/'

-Cromatografia —— a scambio ionico
T di

ad esclusione molecolare

affinita
-Elettroforesi in SDS (sodiododecilsolfato)

-Analisi quantitativa e qualitativa

-Sequenza amminoacidica
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Isolamento e purificazione di una proteina

Omogenizzazione
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Isolamento e purificazione di una proteina

Omogenizzazione

- Ultrasuoni

- Detergenti

- Forza meccanica

- Rotazione forzata di un pestello
nella provetta



Centrifugazione

20,000 X g 100,000 X g
—_—

Omogenato Nuclei e detriti Mitocondri Microsomi Citosol
cellulare cellulari Perossisomi
Lisosomi




Centrifugazione

Rotore centrifugo

Particella

‘ sedimentante




Centrifugazione
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(a) Gampo
—_centrifugo .

-

——
Lo\ Angolo dedla provetta 14-40°
\

| Rotore
4 Verticale

Asse di rotazione

Rotorea
bracci
Oscillanti

T Asse o rotazione

Provetta daumnte la contrfuganone

Rotore ad angolo fisso

Wilson and Wolker Biochimica e biologia molecolare Ed. Raffaello cortina
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Centrifugazione differenziale

Centrifugazione ~————
2500 xg

)
per 10 minuti ) @
e C —_—
\.—Y_J

Sopranatante

Formazione o :
ell'omogenato Precipitato: frazione

10000 x
g nucleare

20 minuti

Precipitato: frazione
mitocondriale

(proteine solubili)

Precipitato: frazione
microsomiale




Cromatografia
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-

Soluzione—"
di riserva

Camplione

solida
(fase




Cromatografia a scambio ionico
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® Large net pogitive charge
@ Net positive charge

® Net negative charge

@ Large net negative charge

Polymer beads
with negatively
charged
functional groups

Protein mixture is added
to column containing
cation exchangers,

Proteins move through the
column at rates determined
by their net charge at the
pH being used. With cation
exchangers, proteins with
a more negative net charge
move faster and elute earlier,




Cromatografia per esclusione molecolare
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polymer beads |(

Protein mixture is added
to column containing
cross-linked polymer.

Protein molecules separate [~
by size; larger molecules
pass more freely, appearing
in the earlier fractions.




Cromatografia di affinita
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o
Mixture
of proteins

Protein mixture
is added to
column containing
a polymer-bound
ligand specific
for protein of
interest.

Protein of
interest

o
Ligand

Q,

Ligand
attached to
polymer bead

Solution
of ligand

.
U=

12345
Unwanted
proteins

are washed
through

column.

| ‘ ®
B 88
345 6 78
Protein
of interest
is eluted by
ligand solution.




Isolamento e purificazione di una proteina

Per poter eseguire una corretta purificazione di una proteina,

e necessario dotarsi di un saqggio di attivita.

|l saggio di attivita, in genere, dipende dalle proprieta

specifiche della stessa proteina.



s La trascrizione negli Eucarioti

del Sannio

FATTORI DI TRASCRIZIONE

e FATTORI DI TRASCRIZIONE GENERALI (BASALI)
- RICONOSCONO ELEMENTI “core promoter”

e REGOLATORI SPECIFICI
- ATTIVATORI
- REPRESSORI

Basal factor
binding sites

I I |

ELEMENTO ELEMENTO
ENHANCER

DEL
PROMOTORE
PROSSIMALE




Sitd
e i Stuch
gl *a'mmo

| Silencer I 1% Jrovy TATA - PP O™ KINNNMNNN)

+1

Core promoter

Distal

,,m\mnw\nm NN ehanc NN psulator !
Y[

Reprinted by permission from Nature
Levine, M. & Tjian, R., Nature, 424, 147-151 (2003)
Copyright (2003) Macmillan Publishers, Ltd.

Upstream
enhancer |..

o 2 Downstream
Silencer |( o TATA pod INRI poural NNﬁW

Proximal promoter +1
elements Core promoter




Assemblaggio
del complesso
d’ inizio per
la trascrizione
di un gene
eucariote

TRANSCRIPTION BEGINS



Modello per spiegare il meccanismo
d’ azione di una proteina attivatrice

DNA-binding

0 \ site for‘GALd
[

! saLe

TATA GENE




Principali motivi proteici che
riconoscono e legano il DNA:

-elica-giro-elica
-omeodominio

-a dito di zinco

-a cerniera di leucine
-elica-ansa-elica
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Motivo di legame al DNA
a dito di zinco




l,iniv::rsié‘g
i

st bl Nel genoma umano vi sono circa 800 differenti geni che
codificano per proteine aventi i motivi ripetuti a dito di zinco
del tipo C2-H2 o del tipo C2-C2.




Isolamento e purificazione di una proteina

Per poter eseguire una corretta purificazione di una proteina,

e necessario dotarsi di un saqggio di attivita.

|l saggio di attivita, in genere, dipende dalle proprieta

specifiche della stessa proteina.
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Gel shift assay

DMA fragment

Imecubate with
prrostean

DN A-protein complex

Free DA

Divide sample

Imeubate without
prroften




Gel-shift assay on nuclear extracts from
proliferating and starved NIH3T3 cells

hrs 2 46 8 12 16 20 24
I

|
serum % —1005 20

O




Cromatografia a scambio ionico
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® Large net pogitive charge
@ Net positive charge

® Net negative charge

@ Large net negative charge

Polymer beads
with negatively
charged
functional groups

Protein mixture is added
to column containing
cation exchangers,

Proteins move through the
column at rates determined
by their net charge at the
pH being used. With cation
exchangers, proteins with
a more negative net charge
move faster and elute earlier,




DEAE-SEPHAROSE IL.E.C.
FT W 100 mM 200mM 300 mM
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400 mM 500 mM 600 mM 800 mM

(———— =




Cromatografia di affinita
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o
Mixture
of proteins

Protein mixture
is added to
column containing
a polymer-bound
ligand specific
for protein of
interest.

Protein of
interest

o
Ligand

Q,

Ligand
attached to
polymer bead

Solution
of ligand

.
U=

12345
Unwanted
proteins

are washed
through

column.

| ‘ ®
B 88
345 6 78
Protein
of interest
is eluted by
ligand solution.
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FT W Fr.7-13

Fr. 14 - 28 Fr. 29 - 41




Isolamento e purificazione di una proteina




Isolamento e purificazione di una proteina
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A Purification Table for a Hypothetical Enzyme*

Fraction Total
Procedure volume protein Activity Specific activity
or step (ml) (mg) (units) (units/mg)

. Crude cellular
extract 1,400 10,000 100,000 10

. Precipitation with

ammonium sulfate 280 3,000 96,000 32
. lon-exchange

chromatography 90 400 80,000 200

. Size-exclusion
chromatography 80 100 60,000 600

. Affinity chromatog-
raphy 6 3 45,000 15,000

*All data represent the status of the sample after the designated procedure has been carried
out. Activity and specific activity are defined on page 137.




Isolamento e purificazione di una proteina

-Omogenizzazione

-Centrifugazione

/'

-Cromatografia —— a scambio ionico
T di

ad esclusione molecolare

affinita
-Elettroforesi in SDS (sodiododecilsolfato)

-Analisi quantitativa e qualitativa

-Sequenza amminoacidica



Isolamento e purificazione di una proteina




Elettroforesi in poliacrilammide/SDS:

Liniversit

i i) Una tecnica analitica

, | Miscela di
3 T macromolecole

¢ % . Elettrofores:
Direzione di
dell'elettrofores:

e Pori del gel
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Elettroforesi in poliacrilammide/SDS:
Una tecnica analitica

NH,
H

Acrilamide Metilenbisacrilamide

$,0g% (persolfato)

|

/ 2504 (radicale solforico che

inizia la polimerizzazione)

e ™~ N ™~ "
. ~ . ~ ~ P
- . ~ ~ > - L4
- v

CONH, CONH, CONH; CONH,

0~

0 s




Elettroforesi in poliacrilammide/SDS:
Una tecnica analitica

O
11

Na* "()- ;EI.- (i CH4)11CH;
0

Sodinm Dodecyl Sulfate (5DS)

)
T —
ar 'G—E—CQ— (CHz11CH;

Sodinm 4-Dodecylbenzenesn lonate




6 Elettroforesi in poliacrilammide/SDS:
e Una tecnica analitica




Elettroforesi in poliacrilammide/SDS:

xft:xli Y 1

e Sid: Una tecnica analitica

SDS-PAGE
(Sodium DodecylSulfate Poly-Acrylamide Gel Electrophoresis)

Permette la separazione delle proteine solo in base al peso molecolare

90 —
80
70 .o

60
50 -

40

30

Molecular mass (kD)

rivestimento di
molecole di SDS

SDS: HyC - (CH,), - CH;080;” Na*

02 04 06 08 1.0
Relative mobility

Figure 5-27 .

A logarithmic plot of the molecular masses of 37 dufferer)t
polypeptide chains ranging from 11 to 70 kD versus their
relative electrophoretic mobilities on an SDS —polyacrylamide
gel. [After Weber, K. and Osborn, M., J. Biol. Chem. 244,
4406 (1969).]




6 Elettroforesi in poliacrilammide/SDS:
e Una tecnica analitica

Cell Ext 1° 11° |

Campione

l

_Pozzetto

Direzione
della
migrazione

SRR B ER e
|

-
-
=
=
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:
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’
-
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Elettroforesi in poliacrilammide/SDS:

Liniversit

i i) Una tecnica analitica

Miosina 200000

B-Calattosidasi 116250
Glicogeno fosforilasib 97 400

Albumina del siero bovino 66200
Ovoalbumina 45000

Anidrasi carbonica 31000 _
Proteina

Inibitore della tripsina 21 500 SC?ﬂOSClUta

del seme di soia
Lisozima 14400

Proteina
sconosciuta




Sequenziamento di una proteina

Sequenze proveica
dn detecminare

Campione 1 | Fase 2/ Campione 2 | Fase 3 Campione 3 Campione 4

SR AT AWRY (1 LW T

Rotearn della proteing
in siti specific specificl diversi da quelli
dal complone 3

00000000 . : ~ s o
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° o 3 Noog, 8 2B 'boec Nooo -"% o2 C
: ! =2y S 10 NGO 3
/} % R

Tdrahisi negh smminoscidi Rergontt spocitict Rotturs della prateios in i

costitaent)

%"

Determinazione dells sequenzn Determinazions dells sequenza
dei peatidi pic corti dei paptidi pit corti

09 @ Q Q $ ;
%5 °0 00 '\%9

e @
g,.,.m wzione vd Identifeszione degh
identificazione dei amminoacidi N-terminale

singali anminocacidi o C tormimale

.H, Si mettono insieme ﬂ
infarmaziont decivanti dalls sovrapposizione
e risulive alla Soguacnza il oea




Sequenziamento di una proteina

1) Separazione delle catene polipeptidiche
(Urea 8M, Guanidina HCI, pH estremi)
2) Scissione dei ponti disolfuro
(Acido performico, 3-mercaptoetanolo)
3) Analisi della composizione amminoacidica
(Idrolisi, cromatografia a scambio ionico,
analizzatori automatici)
4) ldentificazione del residul e

(
)

5) Frammentazione della catena polipeptidica
(Metodi enzimatici e chimici).
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Scissione dei ponti disolfuro
nell’insulina




L Scissione dei ponti disolfuro

dei Sannio

Ponte disolfuro
CH,SH - (cistina)

CHOH

C:HOH

CH.SH
Ditiotreitolo (DTT)

TNH 0
HC—CH,—S—0 0O—S—CH,—CH
C=0 O 0 HN__

Residui di acido
cisteico

|

carbossimetilazione
con iodoacetato

v

‘00 00C —CH,—S8

Residui di cisteina
carbossimetilata




Sequenziamento di una proteina

1) Separazione delle catene polipeptidiche
(Urea 8M, Guanidina HCI, pH estremi)
2) Scissione dei ponti disolfuro
(Acido performico, 3-mercaptoetanolo)
3) Analisi della composizione amminoacidica
(Idrolisi, cromatografia a scambio ionico,
analizzatori automatici)
4) ldentificazione del residul e

(
)

5) Frammentazione della catena polipeptidica
(Metodi enzimatici e chimici).



Sequenziamento di una proteina

Sequenze proveica
dn detecminare

Campione 1 | Fase 2/ Campione 2 | Fase 3 Campione 3 Campione 4

SR AT AWRY (1 LW T

Rotearn della proteing
in siti specific specificl diversi da quelli
dal complone 3

0000:) 00 g o \gba 0
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Tdrahisi negh smminoscidi Rergontt spocitict Rotturs della prateios in i

costitaent)

09 @
0

%"

Determinazione dells sequenzn Determinazions dells sequenza
dei peatidi pic corti dei paptidi pit corti

(=] Oooo

e @
g,.,.m wzione vd Identifeszione degh
identificazione dei amminoacidi N-terminale

singali anminocacidi o C tormimale

.H, Si mettono insieme ﬂ
infarmaziont decivanti dalls sovrapposizione
e risulive alla Soguacnza il oea




Cromatografia a scambio ionico
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® Large net positive charge
@ Net positive charge

@ Net negative charge

@ Large net negative charge

Polymer beads
with negatively
charged
functional groups

Protein mixture is added
lumn containing
cation exchangers,

Proteins move through the __
column at rates determined
by their net rge at the
pH being used. With cation
exchangers, proteing with
a more negative net charge 1 9
move faster and elute earlier,




Applicazioni della cromatografia nella identificazione
degli amminoacidi in una miscela




Sequenziamento di una proteina

1) Separazione delle catene polipeptidiche
(Urea 8M, Guanidina HCI, pH estremi)
2) Scissione dei ponti disolfuro
(Acido performico, 3-mercaptoetanolo)
3) Analisi della composizione amminoacidica
(Idrolisi, cromatografia a scambio ionico,
analizzatori automatici)
4) ldentificazione del residul e

(
)

5) Frammentazione della catena polipeptidica
(Metodi enzimatici e chimici).



Sequenziamento di una proteina

Sequenze proveica
dn detecminare

Campione 1 | Fase 2/ Campione 2 | Fase 3 Campione 3 Campione 4

SR AT AWRY (1 LW T

Rotearn della proteing
in siti specific specificl diversi da quelli
dal complone 3

00000000 . : ~ s o
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Determinazione dells sequenzn Determinazions dells sequenza
dei peatidi pic corti dei paptidi pit corti
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g,.,.m wzione vd Identifeszione degh
identificazione dei amminoacidi N-terminale

singali anminocacidi o C tormimale

.H, Si mettono insieme ﬂ
infarmaziont decivanti dalls sovrapposizione
e risulive alla Soguacnza il oea




Identificazione del residui N-terminali
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Ri_ Amminoacidi  Siidentifica il residuo
1 liberi ammino-terminale del polipeptide
coo~
HN Derivato
2 4-dinitrofenilico 2,4-dinitrofenilico
del polipeptide —C del residuo
ammino-terminale

Q Fenilisotiocianato 1
N _ NH

P N Siidentifica il residuo
N U ammino-terminale, si purifica
H e siricicla il frammento
/7 \Rl peptidico rimanente attraverso

g

CF,COOH \
5 C—C

0

Derivato Derivato
anilinotiazolinonico feniltiodantoinico
del residuo dell'amminoacido
amminoacidico

la degradazione di Edman

Peptide

accorciato
addotto PTC




Sequenziamento di una proteina

1) Separazione delle catene polipeptidiche
(Urea 8M, Guanidina HCI, pH estremi)
2) Scissione dei ponti disolfuro
(Acido performico, 3-mercaptoetanolo)
3) Analisi della composizione amminoacidica
(Idrolisi, cromatografia a scambio ionico,
analizzatori automatici)
4) ldentificazione del residul e

(
)

5) Frammentazione della catena polipeptidica
(Metodi enzimatici e chimici).



Sequenziamento di una proteina

Il Fase
Metodi di taglio delle proteine

Sequenza proeica
dn detecminare

fgj‘%

Campione 1 | Fase 2| Campione 2 | Fase 3 Campione 3 : Campione 4

Tdrahisi negh smminoscidi Rergontt spocitict Rotearn della proteing Rotturs della prateios in i
costituent) in siti specific specificl diversi da quelli
dal complone 3

| | | ,

o e 0 [ J* g
° - ] G \‘-'q
29 00,%q0 g ﬁ%, g)%:
p ¢ o \% C \oaq,d?,, 8 Qoac \'ao o0 C

0 @ ° Q9
E o ®
Separazione cd Identifeazione deglh Determinazione dells sequenzn Determinazione dells seguerza

ideatificazione dei amminoacidi N-ter minale dei peatidi pic corti dei paptidi pit corti
singali anminocacidi o C tormimale ”

. Stmettono nsleme e 0 ‘
infarmaziont decivanti dalls sovrapposizione
per riskdive alla sequinza il ora




Procedimento Conclusioni

idrolisi; separazione Il polipeptide ha 38 amminoacidi.
degli amminoacidi La tripsina potra scindere i legami
xﬁiﬁmio tre volte, a livello di una R (Arg)
et e di due K (Lys), generando quattro
frammenti. Il bromuro di cianogeno
Polipeptide scindera i legami a livello di due M (Met),
formando tre frammenti

reaziong con I'FDNB; id_rolisi;l .
\_ separazione degli amminoacidi 2,4-Dinitrofenilglutammato E (Glu) & il residuo
Lllgilléggt? identificato ammino-terminale
disolfuro

¢ (se presenti)

roftura con tripsina; (T-1) GASMALIK (1-2) viene posto all'ammino-
separazione del frammenti; -

sequenziamento terminale in quanto

\_ N la degradazione di Edman \J-2) EGAAYHDFEPIDPR inizia con E (Glu)

DCVHSD \I-3) viene posto al carbossi-
terminale in quanto

YLIACGPMTK non termina né con R (Arg)
né con K (Lys)

rottura con bromuro di cianogeno;
separazione dei frammenti;
seguenziamento N
\_ con la degradazione di Edman =

TKDCVHSD :ZZ:T— 1':: ea :ﬁ—ri:ji-, consentendo
di metterli in ordine

/(3\
=/

EGAAYHDFEPIDPRGASM (C-3)si sovrappone a

)/

(OO
VA

o/

ALIKYLIACGPM

sequenza ::T- 2) :::T- 1 /:: i:\T— 4) i:\T— 3)

\_ stabilita _ Y, 3
Ammino- | |

| Il
. EGAAYHDFEPIDPRGASMALIKYLIACGPMTKDCVHSD
terminale | I [ S S
(c.2)
&3

Carbossi-
| terminale




Elettroforesi Bidimensionale: prima dimensione,
e I” isoelettrofocalizzazione

((

\

di anfoliti

(

I
a
©
©
C‘c) &:
e
™
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\

(

pH 3

(

Si viene a stabilire Viene caricata la Dopo colorazione,
un gradiente di pH stabile soluzione proteica le proteine sono distribuite
nel gel dopo l'applicazione e si applica ancora lungo il gradiente di pH
di un campo elettrico un campo elettrico secondo il loro pl
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Prima
dimensione

Seconda
dimensione
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Untreated Cladosporol A 20 nM

Suppl.data 2




MALDI-TOF technology

™2 visualizzatore iImmagini e fax per Windows
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MALDI analysis of purified transcription factor




Sequencing analysis of purified transcription
factor

GIn =Tyr —Pro —Thr —lle =Trp

CAGTATCCTACGATTTGG
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1

101

201

301

401

501

601

701

801

901

1001

1101

1201

1301

1401

1501

1601

1701

1801

1901

2001

2101

2201

2301

2401

ZNF224 cDNA sequence

GAGTCCAAACATTCGGTGGAGTCGCGGACACTTCCGCTCGGGGACTGAGGTTGCTGCAGTTTTTCCGCGATAGTTTG
CCTTCTGAATTTCCTGGACCTACGCATTGGATCCTCAAAGAACTGCTGAATACCACTAGAAACATACCTGTAACCAG
CAGCAAGGAAGCCCACGTACCAGGGGCTGTCTTGGCACAATTCTGCTTTCCCAGGAACTGCATCACTCAGGACTCTG
AAATGACCACGTTCAAGGAGGCAATGACCTTCAAGGACGTGGCTGTGGTCTTCACTGAGGAAGAGCTGGGGCTGCTG
M T T F K
TCGAGATGTGATGCTGGAGAACTTCAGGAACCTGCTCTCAGTGGGACATCAAGCATTCCACAGGGATACTTTCCACT
G H Q A E H R D T IR H
ATGATGAAGACAGCAATCCAAAGGGAAGGGAATTCAGGAGACAAGATCCAAACTGAGATGGAGACTGTTTCAGAAGC
M M K T A I Q R E G N S G D K I Q T E M E T 4 S E A
TCCAGCAAATCTGGGAAAANAATTGCAAGTGATTTAACCAGGTCTCAAGACTTGGTGATAAATAGCTCTCAGTTCTCC
Q Q T W E K I A S D L T R S Q D L \Y% T N S S Q E S
GACTGAGGCAGGACTATCTGTAATTCACACAAGACAGAAATCTTCCCAGGGCAATGGATATAAACCATCCTTCAGTG
T E A G L S \Y% I H T R Q K S S Q G N G Y K P S E S
CAACAATTACACTCAGGAGAGAAATCTCATACGTGTGATGAGTGTGGAAAGAACTTTTGTTACATCTCAGCCCTTCG
Q Q L H S G E K S H T C D E C G K N F C Y I S A L R
GAGAGAAATGCTATAAGTGTGACGTGTGTGGTAAGGAATTCAGTCAGAGTTCACATCTGCAAACTCATCAGAGAGTC
E K C Y K C D v C G K E F S Qo S S H L Q T H Q R A\
ATGTGTGGAATGTGGGAAAGGCTTCAGTCGTAGATCAGCACTTAATGTTCATCACAAATTACACACAGGAGAGAAAC
C v E (e G K G F S R R S A L N v H H K L H T G E K I
AAGGCCTTCATTCACGATTCCCAGCTTCAAGAACATCAGAGAATCCATACGGGGGAGAAGCCATTCAAATGTGATAT.
K A F I H D S (o] L Q E H (o] R I H T G E K 2 1= K C D I
GATCAAGACTTAATAGGCATTCCATGGTTCACACGGCAGAGAAACCATTCCGATGTGATACGTGTGATAAGAGCTTT
S R L N R H S M v H T A E K P F R c D T E D K S F
TCATCGCATGATCCACACAGGAGAGAAACCATACAAATGTGAGGCGAGTGTGGAAAAGGCTTTATTTGTAGGCGAGATC
H R M I H T G E K P Y K C E E C G K G F I C R R D 1
ACGGGAGAAAAGCCATATAATTGTAAAGAGTGTGGGAAGAGCTTCAGATGGGCCTCGTGTCTTTTGAAACATCAGCG,
T G B K P Y N C K E C G K S F R W A S C L L K H (0] R
TCAAATGTGAAGAATGTGGGAAAGGATTTTACACAAATTCACAATGCTATTCCCACCAGAGATCCCATAGTGGAGAA.
K C E E C G K G F Y T N S (0] C Y S H (o] R S H S G E
TGGGAAGGGCTACAAAAGGAGGTTGGATCTTGACTTTCACCAGCGCGTCCATACAGGAGAGAAACTGTATAATTGTA.
G K G Y K R R L D L D F H Q R v H T G E K L Y INJ C 3
CGGGCCCCATGTCTTTTGAAACATGAGAGACTCCACAGTGGAGAAAAACCATTCCAATGTGAAGAGTGTGGGAAGAG.
R A P C L L K H E R L H S G E K 2 18 Q C E E C G K R
ATTCCCATCAGAGAGTTCACACTGGAGAAAAGCCATACAAATGTGAGAAGTGTGGAAAGGGCTACAATAGTAAGTTT.
S H Q R v H T G E K 2 Y K (] E K C G K G Y N S K F
CCACACAGGAGAGAGACCATACAATTGTAAGGAATGTGGGAAGAGTTTTGGCTGGGCCTCGTGTCTTTTGAAACATC.
H T G E R P Y N C K E C G K S F G W A S (& L L K H <
CCTTTCAAATGTGAAGAGTGTGGGAAAAGATTTACTCAGAATTCACAGCTTCATTCTCATCAAAGAGTGCACACTGG
2 1= K C E E C G K R F T Q N S Q L H S H Q R \'4 H T G
AGTGTGGGAAGGGCTTCAGCTGGTCCTCAACTCGTCTGACCCATCAGAGACGCCACAGCAGAGAAACACCTCTCAAA
C G K G F S W S S T R L T H Q R R H S R E T P L K _
TGTACAGAATTCATTCTCTAAAGTGCAAGAAAAAGTTCACAGTGTAGAAAAGCCATACAAATGTGAGGACTGTGGGA.
\'4 Qo N S F S K v Qo E K v H N v E K P Y K < E D C G 3
CTTGATATGCATCAGAGGGTCCACATGGGAGAGAAAACATGGAAGTGTAGGGAGTGTGATATGTGCTTTAGTCAGGC!
L D M H Q R v H M G E K T % K (& R E C D M C F S Q A
ATGTTCATGTTGGAGAAAAACCTTAGTGATGTGATGGTGCAATAAAGTCTTCACTCAGTCTTCATG 2466
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E.coil TGNRTIAVYDLGGGTFDISIIEIDEVDGEKTFEVLATNGDTHLGGEDFDSRLIHYL
.subtilis DEDQTILLYDLGGGTFDVSILELGDG TFEVRSTAGDNRLGGDDFDQVIIDHL

Intervallo
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Sequenza di identificazione
Halobacterium halobium IGHVDHGKSTMVGRLLYETGSVP EHV]I EQH
Sulfolobus solfataricus IGHVDHGKSTLVGRLLMDRGFIDEKTVKEA
Saccharomyces cerevisiae IGHVDSGKSTTTGHLIYKCGGIDKRT|IEKF

Homo SG,D/'GHS IGHVDSGKSTTTGHLIYKCGGIDKRTIIEKF

rchebatteri {
Eucarioti }f

Batteri Gram-positivi Bacillus subtilis IGHVDHGKSTMVGR
Batteri Gram-negativi Escherichia coil TGHVDHGKTTLTAA
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