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SISTEMA UBIQUITINITZACIO

e Paper important en la degradacio de proteines
de vida curta:

- Regulacio cicle cel-lular

- Modulacio rc. superficie i canals ionics
- Processament i presentacio d’antigens
- Activacio factors de transcripcio

- Reparacio DNA

- Mort cel-lular programada




Target

E3

Bustration: Typoformm

E2

Ub i
-—r —
ub
- a\v
El
EZ EZ
(3]
(¥]l:] —* Uk
E3
Q L 5]
U] = —p —p —p Uby--- U+ U Uk
E2 Uk
Uiy
Ly
(¥]'+]
.ﬁ. - 0
_12-"".“-.:.
1 j.
£

UBIQUITINA-COO- * E;—SH
ATP

AMP + Pi

o

UBIOUITINA-C—S—E,
E2-5SH

E1-5H

= s

UBIQ LIITII~I;E1;-C—S—E2
Proteina
seleccionada

E2-5SH

E

| —

UBIQUITINA-C—-NH—Lys—Proteina seleccionada

f

Enlace
isopeptidico



RECONEIXEMENT DE SUBSTRATS

Mecanismes:

Regla N-terminal: Vida mitja proteines en funcio del residu
a.a en posicido N-terminal.

Sequencies PEST: sequencies curtes d’'uns 8 aa que escurcen

vida mitja de les proteines.

Senyals emmascarades: millor control. Ex: fosforilacio

Destruction box: 9 aa RAALGNISN




UBIQUITINA *

e Proteina de 76 aa 1 8.6 kDa

e Classe: a + 3

e Plegament: 3 Grasp (ubiquitin-like)

- Superfamilia: ubiquitin-like @

e Familia: ubiquitin-related \
‘«U

* del llati ubique: a tot arreu




UBIQUITINA

e 5 lamines 3
e 1 helix a (3 voltes %)

e 1 helix a curta




ALINEAMENT DE SEQUENCIA

CLUSTAL W 1.60) nultiple sequence alignnent

lubi ( H. sapi ens) M FVKTLTGKTI TLEVEPSDTI ENVKAKI QDKEG PPDQORLI FAGKQLEDGRTLSDYN
lotr (S. cerevisiae) M) FVKTLTGKTI TLEVESSDTI DNVKSKI QDKEG PPDQQRLI FAGKQLEDGRTLSDYN
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lubi | QKESTLHLVLRLRGG
lotr | QKESTLHLVLRLRGG

kkhkkkkkikhkhkkkkkikhkhx*x

ALINEAMENT ESTRUCTURAL

CLUSTAL W 1.60) nultiple sequence alignnent

lubi M FVKTLTGKTI TLEVEPSDTI ENVKAKI QDKEG PPDQORLI FAGKQLEDGRTLSDYN
lotr M FVKTLTGKTI TLEVESSDTI DNVKSKI QDKEG PPDQORLI FAGKQLEDGRTLSDYN

lubi | QKESTLHLVLRLRGG -
lotr | QKESTLHLVLR- - LRGG




STAMP
RMSD: 1.16







H.sapiens







Enzim Activador d’ubi

ubiquitin

S—C=0

binding to
ubiquitin
ligase

g-amino group
on lysine
side chain

uitina E1

ubiquitin ligase
primed with
ubiquitin

B ﬁ-

degradatmn target protein
signal on bound to
target protein ubiquitin ligase

(C)

first ubiquitin
chain added
to target protein




Enzim Activador d’ubiquitina E1

= AMP-LIbI
E1 sH+ ATP + Ublp EtsH  +PPi

s AMP-Ubl
> E1 sH . E1 s-Ublp + AMP

«AMP-Ublp

E1 s-ubip + ATP + Ublp E1 s-ubip + PPi

s AMP-Ub =AMP-LbI
E1 s-Ublo  + E2sH E1 sH i E2s-ubip (4)

/

- complexes no covalents

- complexes covalents
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Family: Ubiquitin activating enzymes (UBA)

Llinatge:

Classe: a /R

Plegament: enzims activadors de proteines ubiquitin.like
Supefamilia: enzims activadors de proteines ubiquitin.like
Familia:; Enzims activadors d’ubiquitina (UBA)

Dominis Proteics:

1. UBA3 [89764]
a subunit of the heterodimeric E1 enzyme for NEDDS8; contains an
all-alpha insert subdomain of the FF-like fold (residues 210-288)
and an extra C-terminal alpha+beta subdomain (partly disordered)

1. Human (Homo sapiens) [89765] (3)

Amyloid beta precursor protein-binding protein 1, APPBP1 [89766]
a subunit of the heterodimeric E1 enzyme for NEDDS8; contains a
large insertion (residues 170-487) that can be divided into 3 units
similar to the UBAS3 insertion

1. Human (Homo sapiens) [89767] (3)




CLUSTAL W1.60) nmultiple sequence alignment

UBL1 HUMAN
UBL1 MOUSE
UBEL1 RAEIT
UBL1 VEALST

UBL1 HUMAN
UBL1 MOUSE
UBEL1 RAEIT
UBL1 VEALST

UBL1 HUMAN
UBL1 MOUSE
UBEL1 RAEIT
UBL1 VEALST

UBL1 HUMAN
UBL1 MOUSE
UBEL1 RAEIT
UBL1 VEALST
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* . . .. L FEEE KR EE TE FEE KEEL _ KEREELL

MPIMOWLYFDALECLPODEEYV-LTEDECLORONEYD GOVAVF GIDLOEELGEQEYFL
MPIMOWLYFDALECLPEDEEL-LTEEKCLFRONEYD GOVAVFGIDFOEELSEQEYFL
MPIMOWLYFDALECLPEDEES-LTEDECLFRONEYD GOVAVF GIDLOEELGROEYFL
TPLEQFMYFDSLESLPDPENFPENEETTOPVIIEYDNQIAVF GLDFOKE T ANSEVFL

w,OF _EEE _FE_EEF L F EEE K _EEEE F kK, *OEEEE

CELLENFANIGLGCGEGGEIIVTDHD TIEKSNLNEQF LFRPWDVTELESD TALL LY
CELLENFANIGLGCGEGGEVVW TDHD TIEKSNLNEQF LFRPWDVTELESZD TALL LY
CELLENFANIGLGCGENGEI IVTDHD TIEKSNLNEQFLFRPWDVTELESD TALL LY
CEMLENWALLGLGEGIDGY IV TDNDS IEKSNLNEQF LFRPEDVGEIESEVALE LY

EEEEXE KEE K KEE K K FEE K FXEXEELLXEEREEL KE K KL KE EE

PICTLENFF
PICTLENFF
PICTLENFF
PLCTLESFE
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KACSGKFxP
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Domini d'uni6 a
ATP



FUGUE v2.5.07

Profile  Hit PLEN RAWS RVN ZSCORE ZORI AL
510 -228 710 44.57 47.58 02 CERTAIN

255 -444 480 40.44 43.32 02 CERTAIN
418 -292 572 31.13 34.08 02 CERTAIN
240 -537 359 25.77 28.41 02 CERTAIN
529 -461 437 24.46 27.51 02 CERTAIN

e sumo el activating enzyme sael-sae2-mg-atp complex

e crystal structure of fragment of mouse ubiquitin-activating enzyme
e appbpl-uba3-nedd8, an el-ubiquitin-like protein complex

e structure of the native moeb-moad protein complex

e insights into the ubiquitin transfer cascade from the structure of the el for ned




Alineament estructural

Query: UBAl
APPBP1-UBA3-NEDDS8

h=1r4dmb
QUERY UEBL1

hs1lr4dmb
QUERY TUEBAL

h=1r4dmb
QUERY UELL
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QUERY UEBL1
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QUERY TUELLl
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QUERY UELL

h=s1r4dmb
QUERY UEBL1

h=1rdmb
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A: donmini d’adenilacié U: domini ubiquitin-like

CC: domini de la cys catalitica

Reaccio d’adenilacio. Unid de I'ATP a la fenedural i NEDDS8 a la fenedura2
Formacio d’un enllag tioester entre la cys catalitica i NEDDS8
Una segona molecula de NEDDS8 és adenilada

Unid d’E2 a la fenedural, transferencia de NEDDS8 a E2
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Leuld5, llel27, Gly55,
Ile54->contacte amb
I'adenina

- contacte anell de
ribosa

e Aspl46->coordina Mg+
APPBP1

e Argl5->contacte amb
fosfat-? de I'ATP

|nteraccié amb ATP




|nteraccié amb NEDDS

Hydrophobic patch:

e UBA3: Tyr321, Tyr331, Tyr333,
Phe335

e NEDDS8: Leus8, lle44, Val70
Pont d’hidrogen:
- UBA3




Alineament
seguencia

*

Alineament
estructural

CLUSTALAL W(l.60) multiple sequence alighment

1 2 3
1UET MOIFVETETGETITLEVEPSDTIENVEAKIQDEEGTPRDQE
nedds MLIKVETLTGKEIEIDIEPTDEVERIKERVEEKEGIPFRQ

i

1UBI QE 1TLHLHLHLRGq
nedds GEEVLHLMLALALR--

e Hydrophic patch

e Pont d’hidrogen
amb Tyr d’'UBA3 STAMP: NEDD8-Ubiquitina




Conservacio del Patch
hidrofobic

e Leu8, lle44, Val70:

\ﬂm@ e formen un patch hidrofobic

e interacid amb path hidrofobic
de I’E1 corresponent

e Conservades

e Arg42:

e important per la formacio de
'ubiquitina-adenilat

e Forma un pont d’hidrogen amb
Tyr d’E1

e Conservat




Residu 72:

Determinant
d’especificitat
e Arg en UBI.

e Ala en NEDDS8 >
interaccié amb
residus hidrofobics:
Leu206 1 Tyr207 de
UBAS.

e En els membre de
la familia SUMO és
Glu o GIn.




Domini
catalitic




APPBP1: Ile340, Tyr339 -
UBA3: Arg223, Leu224,
Tyr271, lle273

APPBP1: - UBAS:

2 Clusters hidrofobics,

interaccidéo APPBP1-UBA3




APPBP1:
Asn344

Asp331

UBAS:

Arg274

His227
Arg223

Ponts d’hidrogen




Cisteina catalitica

e Interaccio Cys216
amb

C-terminal de NEDDS8

e Formacio d’un enllac
tioester

e Necessitat d’'un canvi
conformacional




Histidines basiques
« APPBP1: His211 6.8 A

« UBAGS: 9,8 A

« També participen en la interfase APPBP1-
UBA3

Thr217
¢ 3,5 A '\'i-_IISEMA

e Conservada en diferents enzims E1 h




C-terminal dUBA3  Domini ubiquitin-like

» En diverses proteines en la via de les ub
e Hipotesi: involucrat en la unié a E2:

= Situacio propera a la fenadura, que
conté el lloc d’unié al nucleotid. La
transferéencia de I'’enllag tioester d’E1 a
E2 és estimulada per la unié a I’'Ublp-
adenilat.

e Es troba en enzims E3 que se sap
que uneixen E2.

e La Ublp Smt3p competeix amb E1 per
unir-se a I'E2 Ubc9p.

e Mutant APPBP1-UBA3 sense el domini
c-terminal és defectiu en I'associacio
amb UBC12 i transferir-li NEDDS8




UBIQUITIN-CONJUGATING ENZIME (E2)

Classe > a + 3
Plegament - UBC-Ilike
Superfamilia - UBC-like

Familia - Ubiquitin conjugating enzime, UBC




CLASSIFICACIO:

 Classe | 2 domini catalitic UBC (150 aa)
e Classe Il 2 UBC + extensions adicionals al C-terminal
e Classe lll 2 UBC + extensions addicionals al N-terminal

e Classe IV = UBC + extensions al N i al C-terminal

« Monomerica

e Multimeérica




4 helix (3 alfa i 1 alfa+3,,)

Fulla beta de 4 cadenes antiparal-leles




Centre actiu (cys | bundles)
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Basicitat

M’(Y




Regions conservades




CLUSTAL W 1.60) nultiple sequence alignnent

- - MSTPAR- - - - - RLMRDFKR

- - MSTPAR- - - - -

LNMSGA AL

- - MTTSKERHSVSKRL QQEL RTLIL MS
--MITPSR- - - - - RL MRDFKK

* * %

* * * % * * *

SGTFKLSL EDYPNKPRTVRFVSRMFHPNI YADGS! CLDI LN- - QASPI YD
DGTFRLLLERDEEYPNKPHHVKF L SEMFHPNVYANGET CLDI LON- - RWMPTYD
G FKL RML HKDDYPSSPHKCKFEPPLFHPNVYPSG[VCLSI LEEDKDWRPAI T
SLKYKLTLEHPSDYPYKPRVVKF[I'TPCWHPNVDQSGNI CLDI LKEN- - WTASYD
DGTFKLSLEHTEEYPNKPRTVKF| SKMFHPNVYADGS! CLDI LON- - RV\SPTYD

- DNF-- NI VIF
- PD-- - NV

KNPDGTM\L CAIP
- GD- - - NLFKWATL
- ED--- NI LTVEAI | FC

TPW

* k% * %k **

TSI QSLL CIPPNPNSPANSEAARMY SESKIREYNRRVRDVVES

TSI QSLFNDPPNPASPANVEAATLFK

LG QELLNEPNI QDPAQAEAYTI Y

L SLQSL L GEPNNASPL NAQAADMAS-

TSI QSLLDEPNPNSPANISLAAQL YQE
*

* % * * *

QYVKRVKETVEKS

EYEKRVRAQAKKR

EYKKVLHEKYKTA

EYEKRVQQ VEQIW.NFGENEGDAVLKD- - -
*




CLUSTAL W 1.60) nultiple sequence alignnent

- - M - - STPARKRLMRDFKRLIQADPPAGQ SGAP( - - - D- NNI MLWNAVI FGPPDTPWDG
STPARRRL MRDFKRMKEDAPRGVSASPL § - - - P- DNV M | GPADTPYED
- - - LNVBGE AL $RL AQERKAVIRKDHPRGVAVPT KNPDGT MNL CAl PGKKGIPVEEG
MI'TSKERHSVSKRL QQELRTLEMSGDRAG TAFP- t - - D- GDNLFKW/ATLDGPKDTVYES
TTPSRRRL MRDFKKLIQEDPPAGVSGAPTY - - - E- DNI LTV\EAI | FGPRETPFED

GI'FKLSLQHSEDYPNKPHTVRFYSRMFHPNI YADGSI CLDI L Q- NQWBPI YDVAAI LTS
GI'FRLLLEFHPEEYPNKPHHVKFLSEMFHPNVYANGE:I CLDI L- Q- NRWTPTYDWVASI LTS
GLFKLRMLHKDDYPSSPHKCKFEPPLFHPNVYPSG] VCLSI L=EDKDWRPAI T} KQI LLG
LKYKLTLEHPSDYPYKPHVVKFI TPCVWHPNVDQSGNI CLDI - |- KEN\NI'ASY%RTI LLS

GI'FKLSLEHTEEYPNKPHTVKF| SKMFHPNVYADGSI CLDI L- Q- NRWEPTYDWVAAI LTS

| OSLLJDPNPNSPANSEAARMY SESKREYNRRVRDVWEQIWT - - - -
| QSLFNDPNPASPANVEAATL FKDHKISQYVKRVKETVEKSWEDDVD
| QELLNEPNI QDPAQAEAYTI Y EYEKRVRAQAKKH- - APS-
L QSLLGEPNNASPL NAQAADMM SNQTEYKKVL HEKYKTAQSDK- -
| OSLLOEPNPNSPANSL AAQL YQENRREYEKRVQQ VEQIWL - - - -




Alinlament estructural







Regions d’'unié Ub-E2




Ubiquitin-Protein Ligases ES3

HECT domain — RING finger

Especificitat de sustrat
Especificitat d’'unio a E2

Unid ubiquitina des d’E2 a
la proteina target

E2 — Target
E2 — E3 — Target

N H ML
0

CH, ] CH,
Target protein




HECT domain (EGAP)
Link (738-740)
terminal lobe (495-737) a-helix
COOH-terminal lobe (741-852) a/b




HECT domain (E6AP)

HMMER Z.Zg HECT

UE3 A HUMAN
UE3 L MOUSE
NED4 HUMAN
NED4 MOTSE
PUB1 3CHPO
R3P5_TELIT
#=5GC RF

UE3 L HUMAN
UE3 L MOUSE
NED4 HUMAN
NED4 MOUSE
PUE1 SCHPO
R3PS _TELIT
#=GC RF

UE3 L HUMAN
UE3L MOU3E
NED4 HUMAN
NED4 MoOUSE
PUE1 SCHPO
R3PS _VELST
#=GC RF

UE3L HUMAN
UE3L MOU3E
NED4 HUMAN
NED4 MoOTSE
PUE1 3CHPO
R3PS VELST
#=GC RF

UE3L HUMAN
UE3L MOUIE
NED4 HUMAN
NED4 MoOTSE
PUE1 3CHFO
R3PS YEAST
#=GC RF

—-——-FRDLGD3HPVLY KDLLEYEGH VEDDMMITFQI=QTDLF
—-——-FRDLGDIHPVLY KDLLEYEGS VYEDDMMITFQI=QTDLF
-——-LHDMESVDZEY RWILENDPT ELDLRFII.DEELF
—-——-LHDME3VDSEYYIEMETILENDPT ELDLERFII.DEELF
————-LODME3SMDALEYY WILDNDIT GVLDLTF3V.EDNCF
————LODMEGVDAEW WHLEMNSID GVLDLTF3A.DDERF
B S R R S R R B R B R R R

GIPHMYT DLEENGDEIFITNENREEFVNLYIDTILNESVEKQFE
GHNPHMYT DLEENGDEIPITNENREEFVISYIDYTILNKSVEKQFE
ELFNGEESE IV TNENEREY IYLV IQUEFVNRIQKOMA
ELETGEEE IV TNENEREEY IYLV IOQUWREFVNRIQKOMA
DLEPNGENIEVTEENEREYVDLVTVITREIQERIEEQFN
DLEPDGENIEVTDGHNEEEYTVELYTOWRIVDEVOEQFE
R N N N M M M N N N M M M M M MMM MY

ot e o - 5

AFRRGFHMVTHNESPLEYLFRPEEIELLICGS——-RNLDFQALEETTEYDG
AFRRGFHMVTHNESPLEYLFRPEEIELLICGS——-RNLDFQALEETTEYDG
AFKEGFFELIPQ-DLIKIFDENELELLMCGL-—-GDVDVNDWREHTEYEN
AFKEGFFELIPO-DLIKIFDENELELLMCGL-—-GDVDVNDWREHTEYEN
AFHEGFEELIPO-ELINVFDERELELLIGGI-—-2EIDMEDWEEHTD YR~
AFMDGFNELIPE-DLVTVFDERELELLIGGI-—-AETDIEDWEEHTD YR~
N N N N M M M N N N M M M N N M M M MMM Y

SR e e

————GYTRDSVLIREFWEIVHIF TDEQERLFLOF TTGTDRAPV GG

————GY¥TREFVVIREFWEIVHIF TDEQERLFLLF TTGTDRAPV GG

———— Gy ANHOVIOWF WEAVLMND S EKRIRLLOFVTGTSREVPMINGE AELY
————GYEMNHOV IHWF WEAVTHND S EKRIRLLOFVTGTSREVPMINGF AEL Y
————-SY3ENDOIIEWFWELMDEWSNEEESRLLOF TTGTSRIPVNGFEDLQ
———-GYOESDEVIOWF TECVSENDNEQRARLLOF TTGTIRIPVNGFEDLO
HHHHHHHHHHHFHFEHHHEﬁ%HHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHH

——-LGELEMNIIAEKNGFDTE T3 LL SIKEELEERLLEATIT
——-LGELEMIIAENGFDTE T3 LL SIKEELNVELLEATIT
GINGPOSFTVEQWG-TPE E. RLD ESFEELWDELQMALIE
GINGPOAFTVEQWG-TPD E. RLD EZFDELWDELQMALIE
GADGPREFTIEKAG-EPI K RLD TIKEDLDHEL3IAVE
GIDGPRRFTIEEAG-EVO E3 RV DYD3INEQELTLAVE

B 8 S S S e S e S R S R S R R

S Y S 5 -

o

Alineament HMM (hect)

Llocsd’ unio aE2
conservats

Llocsd uni6 aE2
NO conservats

Centre actiu




H ECT dOma| n (E6AP) Alineament per sequencies

CLTUITAL Wil.60)

EgAP HUMAN
EGLP MOUSE
NED4 HUMAN
NED4 MOUSE
PUE1 SCHPO
R3PS _TELIT

EcAP HUMAN
EgAP NOUIE
NED4 HUMAN
NED4 MoOUSE
PUE1 SCHPO
R3PS _VELST

EcAP HUMAN
EcAP MOUIE
NED4 HUMAN
NED4 MoOTSE
PUE1 3CHPO
R3PS VELST

EcAP HUMAN
EcAP MOUIE
NED4 HUMAN
NED4 MOTSE
PUE1 3CHFO
R3PS YEAST

miltiple sequence aligrment

LT FDLLEYEGIVEDDMMITFQISQTDLF GNPHNYDLEENGDEIP ITNENEEEFVIILYS
LY KDLLEYEGIVEDDMHNITFQIZQTDLF GNPHNYDLEENGDEIPITNENEEEFVISYS
T RWILE--NDPT-ELDLRFIIDE-ELFGOTHOHELFNGGIE IV THNENEEEYIYLY I
TY:EMEILE--NDPT-ELDLRFIIDE-ELFGOTHOHELETGGIE IV TNENEEEYIYLY I
¥y WILD--NDITGVLDLTFIVED-NCFGEVVTIDLEPNGRNIEVTEENEREYVDLVT
W WHLE--N3IDGVLDLTFSADD-ERFGEVVTVDLEPDGRNIEVTDGHEEEYVELYT

* LT . . . T w L * w LA

DY ILNESVEREQFEAFRRGFHMV TNESPLEYLFRPEETIELLICGIFNLDFOQALEETTEYD GG
DY ILNESVERQFEAFRRGFHMY TNESPLEYLFRPEEIELLICGSRLDFQALEETTEYD G
ORFVNEIOKOMAAFKEGFFELIPQD-LIKIFDENELELLMCGLGDVDVNDWREHTE YEI G
OURFVNEIOKOMAAFKEGFFELIFOD-LIKIFDENELELLMCGLGDVDVNDWREHTE YR
VYWRIOKRIEEQFNAFHEGFSELIFQE-LINVFDERELELLIGGISEIDMEDWEEHTDYR-5
ORIVDEVOEQFKAFNDGFNELIPED-LVTVFDERELELLIGGIAEID IEDWEEHTD YR~
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HECT domaln (E6AP) Estructura centre actiu




HECT domaln (E6AP) Estructura centre actiu
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HECT domain (EGAP)

Unid a E2 (UbcH7)
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HECT domain (E6AP) ynis a £2 (UbcH7)
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RING domain

Consens:
Hisposicio 4
Cysposicio 1-3, 6-8
RING-H2 Hisposicio 5
RING-HC Cysposicio 5

Residus hidrofobics (Trp)

1 2 34 5 6
QL CKI CAENDKDVKI EPCGHLMCTSCLTSWESE

/7 8

GQGCPFCRCEI KGTEPI VWDPF
=

Ring domain (c-Chl)




RlNG domain Conservacio

CLTUSTAL Wil.60) Alineament per Seqiléncia
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RING domain

Conservacio del domini
RING finger




RING domalin (c-Cbl)

~46kDa (47-447)
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2 EF hand domains
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RING domalin (c-Cbl) Unié a TKB
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POLIUBIQUITINITZACIO

e Unié multiples molecules d’ubiquitina mitjancant la repeticio
del procés d’ubiquitinitzacio.

(com meés ubiquitines conjugades més probabilitat de degradacio
per part del proteasoma)




DIUBIQUITINA
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DIUBIQUITINA

Possibles Lys unio a Gly

- Lys48: targeting

- Lys29: targeting

- Lys63: reparacio
DNA, resposta
stress, herencia

DNA mitocondrial




Preguntes PEM

1. Quin és I'enllac que es forma entre dues ubiquitines:
a) enllac peptidic

c) enllag tioéster
d) enlla¢ de tipus no covalent
e) cap de les anteriors es correcta

2. Quin dels enzims de la cascada enzimatica és ATP-depenent

b) E2

c) E3

d) Tots s6n ATP-depenents
e) Cap és ATP-depenent

3. Sobre I’enzim activador d’ubiquitina és fals
a) Catalitza I'activacio de I'ubiquitina mitjancant gast d’ATP

b) El contacte inicial ubiquitina-enzim s’estableix per contactes
hidrofobics i ponts d’hidrogen

c) S’uneix amb l'ubiquitina mitjancant un enllac tioester

d) L’enllagc amb lI'ubiquitina es produeix mitjancant un residu de cys de
I'enzim




4. Senyala la resposta correcta

Per tal d’estudiar la seva estructura podem utilitzar altres enzims basant-nos en
la seva alta homologia de seqguencia.

a i b son correctes.
L’estructura de I’enzim activador d’ubiquitina ha estat resolta per RMN
Totes les anteriors sén correctes.

5. Sobre I’estructura d’E1:

Pertany a la familia a + 3

L’estabilitzacioé de la unid entre cadenes té lloc per ponts disulfur.

La presencia d’un domini ubiquitin-like impedeix la unid a ubiquitina en estat
Inactiu.

Totes son falses

6. El domini conservat de E2, que dona nom a la familia és:

E2 domain

UEVS domain
Conjugating domain

Hect domain




7. E2 té capacitat per a unir-se a:
a) E1
b) E3
c) Ubiquitines

8. Quins dels seglients dominis son caracteristics d’E3?
a) RING domain

b) Hect domain

d) UBC domain
d) Totes sOn correctes
9. Quin metall forma part del RING domain?
a) Magnesi
b) Ferro 10. Quins aa. son importants al RING domain?
c) Calci a) Histidina

b) aa. hidrofobics

e) Totes sén correctes c) Les dues anteriors sOn correctes

d) Cisteina
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