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Caracteristiques generals

El proteosoma:

Complex macromolecular responsable de la major part de la degradacio de
proteines.

Localitzacio:

Citoplasma i nucli d’eucariotes i procariotes.

Es troba implicat en:
- Resposta a |'estrés oxidatiu
- Control del cicle cel*lular

- Presentacio d’antigens




Caracteristiques generals

Estructura:

115-150 A

1PMA.pdb
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Caracteristiques generals

anell a




Caracteristiques generals

1PMA.pdb




Classificacio SCOP

CLASSE:

Alpha and beta proteins (a+Db)
PLEGAMENT:

Ntn hydrolase-like
SUPERFAMILIA:

N-terminal nucleophile aminohydrolases (Ntn hydrolases)
FAMILIA:

Proteasome subunits




T. acidophilum S. cerevisiae







1PMA.pdb

Score: 9,77
RMS: 0,19




7. acidophilum: Estructura de les subunitats ¢

1.Entrea i

CLUSTALL Wil.e0) multiple sequence alighment

TTTVGITLEDAVIMATERRVTHENF I--H-HE-NGEEL
TVFSPDGRLFOVEYAREAVEEGITALGHEF ANGVLLISDEE VRSRLIEQNSIEKEI

FOIDTYTGMTIAGLYGDACVLVREYNEAELELYRLORRVINP IEAVATLLSNHLNOV--E-
QLIDDYVAAVTSGLYVADARVLVDF ARIGAQQEEVTYGELVN IENLVERY ADQHOO Y TOY

-THPYMVOLLVGGI-DTAPAVF S IDAAGGAVED IYARTGEGEPFVYGVLESQYSEENTVD
CVRPYGVELIFAGIDQIGPRLFDCDPAGTINEYEATALIGS GEDAVVSFLEREYEKENLPEK

EGVDLVIRALSAAKQRDAA==2GGNIDVAV ITREDGYVOLPTDQIESRIRELGLIL
EAVILGIKALKRSSLE-E--GEELKAPELAS ITVGNEYRITDQEEVERFL

Score: 6,46
RMS: 1,33

1PMA.pdb




7. acidophilum: Estructura de les subunitats

Subunitat a Subunitat




7. acidophilum: Estructura de les subunitats

Subunitat a




2. Entreaia

CLTSTAL Wil.e0) multiple sequence alignment
HO

alfa
alfa
alfa
alfa
alfa
alfa

alfa
alfa
alfa
alfa
alfa
alfa

alfa
alfa
alfa
alfa
alfa
alfa

alfa
alfa
alfa
alfa
alfa
alfa

s2 S3

TVFAPDGRLFQVEYAREL YEEGATALGMEFANGYLL I ADEEVESRELIEQNSIEETIQLIDD
TVFAPDGRLFQVEYAREL VEEGS TALGMEFANGYLLI A DEEVESELIEQNSIEETIQLIDD
TVFEPDGRLFOVEYAREL YEEGATALCMEFANGYLLI A DEEVESELIEQNSIEEIQLIDD
TVFSPDERLFOVEYAREA VI G TALGMEFANGYVLLI A DEEVRESRLIEQNSIEEIQLIDD
TVFAPDGRLF]VEYAREL VERGATALGMEFANGYLL I ADEEVESRLIEQNSIEETQLIDD
TVFAPDGRLFQVEYAREL VEEGS TALGMEFANGYLLI A DEEVESELIEQNSIEETIQLIDD

s4 H1 H2
TVALYTA GLVADARYL YD FARTSAQQEEVTY G LVNIE NLVERVAD QMO Q¥ TOYGGVEP Y
FTVALYTA GLVADARYLYD FARTSANNEEVTY 3 LVNIE NLVERVADOMO Q¥ TOYGGVEP Y
VALY TS GLVADARYLYD FARTSAQQEEYVTY G LVNIENLVERVADOMO Q¥ TOYGEVEP Y
FTVALYTA GLVADARYLYD FARTSANNEEVTY 3 LVNIE NLVERVADOMO Q¥ TOYGGVEP Y
TWARVTA GLVADARVLVD FARTZAQQEEVTY G LVNIENLVERVAD QMO Q¥ TOVGEVER T
TWALYT S GLVADARYLVD FARIS)?%KVE’&S LYNIENLVERVADQMQ OYTOVGEVER Y
S5 S6 H3 H4

GVSLIFAGIDQIGPRLFD CDPAGTINEY FATAT GSGED VWS FLEREYEENL PEEEAVT L
GVSLIFAGIDOIGPRLFD CDPAGTINEY FATAT G5 GED VWS FLEREYEENL PEEEAVT L
GVSLIFAGIDAIGPRLFD CDPAGTINEY FATAT S GED VWS FLEREYEENL PEEEAVT L
GVALIFAGIDAIGPRLFD CDPAGTINEY EATAT GEGED VWS FLEREYEENL PEEEAVT L
GVALIFAGIDOIGPRLFD CDPAGTINEY KATATGECED AV S FLEREYEENLPEFEAVT L
CVILIFAGIDQIGPRLFD CDPAGTINEY EATAT GEGED AVVEFLEREYEENL PEEEAVT L
S9 S10 H5
GIKALES SLEEGEELEAPETASTITVENEYRITDIEEVEEFL
GIKALES SLEEGEE LEAPETASTTVGNEYRITDOEEVEEFL
GIKALES SLEEGEE LEAPETASTTVGNEYRITDOEEVEEFL
GIKALES SLEEGEELEAFETASTTVGNEYRITDOEEVEEFL
GIKALES SLEEGEE LEAFETASTTVGNEYRITDOEEVEEFL
GIKALES SLEEGEE LEAPETASTTVGNEYRITDQEEVEEFL

Score: 9,86
RMS: 0,09

1PMA.pdb



7. acidophilum: Estructura de les subunitats

3.Entre i

CLUSTAL W1 B0} mcitiple sequence alighment

S1 S2 S3 S4 H1
betal TITVGITLEDAYIMATE RRY THENFIMHENGEELFO I DTY TG TIAGL VEDAQVLVEY ME
betaz TITVGITLEDAYIMATE RRY THENFIMHENGEELFO I DTY TG TIAGL VEDAQVLVEY ME
betal TITVGITLEDAYIMATE RRY THENFIMHENGEELFO I DTY TG TIAGL VEDAQVLVEY ME
betad TITVGITLEDAYIMATE RRY THENFIMHENGEELFO I DTY TG TIAGL VEDAQVLVEY ME
betak TITVGITLEDAYIMATE RRY THENFIMHENGEELFO I DTY TG TIAGL VEDAQVLVEY ME
betab TITVGITLEDAYIMATE RRY THENFIMHENGEELFO I DTY TG TIAGL VEDAQVLVEY ME
beta? TITVGITLEDAYIMATE RRY THENFIMHENGEELFO I DTY TG TIAGL VEDAQYVLVEY ME

H2 S5 S7
betal AELELYRLOREYVNMPIE AVATLL AL NOVEYMPYHY OLLYGGID TAP HYFIIDALGE 5W
betaz AELELYRLORRVNMPIEAVATLLANMLNOVEYMPYMY QLLYGGID TAP HYFSIDALGE 5V
betal AELELYRLORRVNMPIEAVATLLANMLNOVEYMPYMY QLLYGGID TAP HYFSIDALGE 5V
betad AELELYRLORRVNMPIEAVATLLANMLNOVEYMPYMY QLLYGGID TAP HYFSIDALGE 5V
betak AELELYRLORRVNMPIEAVATLLANMLNOVEYMPYMY QLLYGGID TAP HYFSIDALGE 5V
betab AELELYRLORRVNMPIEAVATLLANMLNOVEYMPYMY QLLYGGID TAP HYFSIDALGE 5V
beta? AELELYRLORRWNMPIEAVATLLANMLNOVEYMPYMV QLLYGGIDTAPHYFSIDALGESW

S8 H3 H4 S9
betal EDI¥asTEEGEPFVY GV LESQY SEEMTVDEGYDLYIRAT SALKQRD 54 SGEMIDWAYWITE,
beta: EDI¥asTEEGEPFVY GV LESQY SEEMTVDEGYDLYIRAT SALKQRD 54 SGEMIDWAYWITE,
betal EDI¥ASTGIGEPFYY GV LESOYSEEMTVDEGYVDLYVIRAT 3AARORD 34 SGEMIDVAVITE
betad EDI¥ASTGIGEPFYY GV LESOYSEEMTVDEGYVDLYVIRAT 3AARORD 34 SGEMIDVAVITE
betakh EDI¥ASTGIGEPFYY GV LESOYSEEMTVDEGYVDLYVIRAT 3AARORD 34 SGEMIDVAVITE
betab EDI¥ASTGIGEPFYY GV LESOYSEEMTVDEGYVDLYVIRAT 3AARORD 34 SGEMIDVAVITE
beta? EDI¥ASTGIGEPFYY GV LESOYSEEMTVDEGYVDLYVIRAT 3AARORD 34 SGEMIDVAVITE

S10 H5
betal FDETYOLFTDOIESEIRELGLIL Score: 9,88

betaZ KDBYV)LPTOQIESEIRELGLIL
betal KDBYV)LPTOQIESEIRELGLIL

hetad  KDGYVOLPTDOIESRIRELGLIL .

betas FKDGYVQLPTOOIESRIRELGLIL RMS: 0’10
betad KDGYVOLPTDOIESEIRELGLIL

beta? KDGYVOLPTDOIESEIRELGLIL

1PMA.pdb




7. acidophilum: Interaccions

SUBUNITATS a

15 23
m------ === - - -TWFiPDCELF (WEYAREATKK 3 TAL MIKFAREILL I SDKKWEI EL
AP VPPAFYDEAITVES FDCELY (W HYAREAVKE FATAY YK CHE M VLAVEKEI TS EL
-MOFL AT DRAITYFE PG ELE W EYAREE VKR T T AL WK SKEGI VLY VDKEFTI KL
MM PR AT DRAITWFSPECELY (WEYAREAWERLCTTAI Gl ACKDEYLAVODREITI KL
------MAFRFTDRAITVWFIPDrHLF (WEYAMEATEK FH22W M ETDTV YL FVEKKS TPKL
--MHLPMEDRAITVFSPOGELE (WEYARERATKERATAI GIKCKERT IL I ADKEW kI KL
------MARYDRAITUVFSPDGHLE (WEYALERWEK CHAAW VR FTDTV YL FVEKKE TP KL

EEEEE Ok Ok kk kE kEk % % . K
86 97

IEQRI IEKIQL IDDY V&AW TS bLWADARYLYDFART 3 A0QEKYTY F LRI EHLYKETAD
IEFEIYEKIFQIDDHIAAA S FI IADARY LYHEARLEA QI HRELTY FEFPAPLAVIVHKICD
YVEFPKI IEKIFQIDEHI WAATS LLVADARAI IEKARLEAQIHEITY HEF IRVEE LAKKICD
VKIRIIEKIFQIDDHVAAATS CLYADARVLIDFEARLEA NI YELTY kEEIS IEMLAKKICD
MMERITEKITHLDDHI ALACALKADARY LYHKARIED QS HELTWEIPYTVEY ITRYI AL
LEADTIEKIYKIDEHI CAATI LLYADAEYLIDFARIEAQIMELTYDEF ITYKELAKKICD
O ERIMEKIAILDTHI ALACACLKADAEY L INFARVEL QS HELTWEIPWTVEY ITRYI AL

T T EETRE LT I X S T

125 130
Ty Er W EP YV AL ITARID- - IFGPELTD CDFALTINEYKATAIL S CKDAYVITL
LEQMHTOY GV EPFr2ALLMA MR- - -EKPELYETIP 3 GAYT ANKATA LGS CERTAMA I
MK M TOHEE Y EPE L TALLI I AG- -ECCELFETIP 3 GALIEYKATAIGA CEPARMEET
IKQAYTOHEFYEPFFT SLLIAFIDK- - HEARLTETDF 3 RALIEYKATAIL § FEFVMELL
LOQKYTRS FeYEPPFLITLII LEDFHT AP ILYQTIP 3 FTTI ANKARATCEHI HSTEETL
PR Ty Fr W EPFEVILLIA LMD - - -EVPRLYETIP 3 GALLEYKATA IGM CERATTEEFT
LOQK¥TOS ke WRPFCLITLIVCE DFY TEKPALY QTR S FTES ANKARATEERE HAMEET L

£ k% kkEkxx % % I T xx % %

EREYKENLFEKEAVTLEIKALKS SLEE ;EELKAPEIA S ITVEN-KYRI YD QEEVKKIL - -
EEXYKIDMILEEAIKLAITALAKTHMERPS - AERIEVAI ITVKDKKFEKLE EEEIEKYLNE
EXKY3IDMHLE QA IELAL DAY YEATEC KT TPESVE IAY IE2A DK Y ERLF DIE I FDHJEE
EXEYREIDI TLDEGLELAITAL-TKANEDI KPERVDWC I ITYKDAQFKK IPYEEIKKLIEK
EKNYKETS k- QETVKLAIRALLEWVES k- -KRIEVAYMTKEH-FLEQLEEAR I D& IVAE
EXEYRIDLSFDDAMTLELYAMELS IES ELVPERIEV Y WKVDDETFKEWS FEELKF TV ER

EKHYKITGE - KETIKLAIRALLEVVES rr- -KRIEIAVHMTHRD -CLEELEEAE ITIETWAE
EI * * *

"WMKEVEEEEVKEKEEDY3ELDEHY -- - - -
LLIFKEKEEEE -~ -- - = === === == = -~
VKKKLNEENKKEEENEEETKEKQEE- - - -
IE&EK AL AFLAKEFHREENL VELK PVLEYE
AMERIBELLKK------= - -= === -= -~
IEAEK A2 AERAKK GAPKET - - - - —- - --




7. acidophilum: Interaccions

1. Entreaia

Interaccio entre els loops
que es formen entre H2 i S5.




7. acidophilum: Interaccions

Gin125




7. acidophilum: Interaccions

1. Entreaia

Interaccio entre el loop inicial i
la HO de la subunitat seguent




7. acidophilum: Interaccions




7. acidophilum: Interaccions

1. Entreaia

Interaccio entre




7. acidophilum: Interaccions




7. acidophilum: Interaccions

2. Entreaif3

N ) 1
ﬁ‘ah‘:"é)l ;'kl 3
) fR Tkl {7 ¢
g+ = 7,

Interaccio entre H1
de la subunitat a i
H1 de la subunitat 3




7. acidophilum: Interaccions

Z




7. acidophifum: Interaccions

CLITSTAL W{l.&0) multiple sequence alicrment

e TTT

e e CMNDENTLEGTTT
SUBUNITATS T it
e e e - MGNELQLENFILEGTTT
MELDTSGLES TAPIF BRI —— SDFYFDGLQMTE SFDLPNE TD FDGFQEE AV QMVET AHGTT T
MELDT SGF ET SMEMI GF G SSDMLDE LES VP SFDLP RTHE FDGFQREAFDMLEHAKGTT T

*EE
26 51
WELTLEDAVIMATER MV THENF INMHENGEFL FOIDTYT G TTAGLYVGDA VL VRETMEARE L
VWEITCED YV FATERRASMGHL TAHHATD KT FETDEHT AA TTA CEVADA QS LMETTLEARA
VCELICDDAVILATDERASL CHNLVATH EAFFL YETDL Y TAMTTA CEVEDAQATVELL TARA
VEIMVHD VI LAADR RA A CFFVANEMUVBEY LT ITDEL CI TTACEVADL QF T¥DVLENIY
LAF IFEHCYML ATS A SMGET IS 50 SVEET TE TP Y LG THA GEALDIC QFITHRNL CIFC
LAF IFEGEYML TS PASMGET TS 50 SUVEET TE TP Y LG THA GEAADIC QFITHRNL CIFC
1’_ t__ * B B _ *_ * o *
84 91
ELYERLOPEVNMP TEAVATL LENMLMQVETMP TMVOL LY GG ID T —— APHYFETDA AGGEWE
ALTEMPNEEETSTEA AL AT AANTLHS SRFYF FIVOT LL GGVDE-NGAETYSLDPSGEIT P
ELTEMETGRNIPPLACATL LENILHS SFNFPFLTOIITI GGYD L LEGAFLFELDP LE-2IE
HiNSITEYGP IS TRGIATRLANVL SATEY FPTIVOILI GGYDD —— QP ELFNLDYLEDITE
RIHELAMEPRISVTCASEL LAN TL YN TRCMGLEWETMT AGTD E-T G CL YTV S EGGRLE
RIHELAMEPRISVWACASEL LANML TS TRGMGLAWETHMT AGND E-T G GLYTWVON EGGRLE
=+ +* * =+ *
139 165 166

-DIYASTGEGEP FUY GULESCY SEFM TVD EGVD LWVT RA TR AAFQRDE AS GEM T WAVITE
-DEFVETEECEPVAY G LEDEY S0 ELTVD EAVD VAT DA TH SAMERD TYE CHGCILVATVTE
EETFTATGSCEP TAY CYLELCTD DM EVE ECTH LATNA L SAMERDT FECHETS LAWIT -
-ENTVATGECEPVAMCY LEDETNPEMTLD E2 AT LAF PAWE SATERDE FT CTEWIVAFTH-
-CMEF SVCECEPTAY GV LDNCTEY DM TVE ERSE LAR PA TYHA T TRIDNGAS GRS VT HYG—
—CGD RF SV ACEPTAY GV LD SCTEYDMEVE ER SELAR RS TYHAT FRDGAS CETASTTHIG -

TEEx ** * * =+ +*

FDGYVQLP TDQIESRIREL GLIL-—- ——— ———— ———-
EEGFIMLEEEELQERIENLH-- ———— ——————————~
FDGVEIFEDEET BRI LD SMEAH PEFE TTH RS RRHEE -
SEGHE ELE FY LNFEH - —— === == == === == == ===~
PDGUKENT GD DV GDLHF 07 VPV VP AT VEQ EMVEWVGA
PEGUTELE DIV GELHYHY VIV AR AT AR VMEEATAR
*




7. acidophifum: Interaccions

3. Entre i f3

Interaccio entre els loops que es
formen entre H2 i S5.




7. acidophifum: Interaccions




7. acidophifum: Interaccions

3. Entre i f3

Interaccio entre H1 i H2.




7. acidophifum: Interaccions
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Loop S2

7. acidophifum




7. acidophifum: Interaccions
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Loop S2

7. acidophifum




7. acidophifum: Interaccions

f
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Loop S2

4. Entre anells

7. acidophifum




7. acidophifum: Interaccions







Score: 0,20
RMS: 9,77
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S.cerevisiae: Estructura de les subunitats

1.Entrea i

AL Wil.e60) multiple =sedquence alignment

LGYDRHITIFAPEG

el

PDELLDP-TT--V3YIFC-I--:

2 M TERIT T
LiG—

Tiwlr

IDH-INEESWEEVVEF A ITHMIDALGTEF3ENDLEVGYA

Wil

Score: 5,15
RMS: 1,77

1RYP.pdb




S. cerevisiae : Estructura de les subunitats

Subunitat a Subunitat 3

1RYP.pdb




==G~=-TGT-DLENEWF SPDEENF WET L 5 IGIFCHND GV WFAVEFLIT SEL
——————ALTD TIFSPEGELTOVET. = LAVRGED CTVWWI SQFEVWPDEL

VELESNTHAVLYALFPMADEL
HTDET——-5-FSLTTF3P SGELGOIDTALT LGIFA TNV WIATEFKEEEPL
———GiD———- SIFSPDCGHIF WETALE WEVEGEN CUVLECERRET LEL
=GEREY--D-SRTTIFSPEGRLYTOWETALESN SH-ACTR IGTMASD CTVLA AR EEWT STL
———————-D-REVETFEPEGELF QOWEY SLEAL EL -3 TR IGTATEE GV VLGVERRAT SPL

L B CN T S N T S |

LY POE-NVEIQVVDPFHIGCWTSGLI P GRHLVNEGRE EA-A SFEFLTETPIPI PAFADEL
LI -PTTWEYIFCI SPT IGMY VNG PI PL ADMAL LEAKA EA -4 RFEYE TCTDM PCLV LAFEFM
35— -TOFEITECDEHMGLE LAGLAPD AW LENY LR QC -T2 LW FNEFL AV ERAGHLL
AM-SETLSEVSLL TP IGAVTSGHGPD TRV LV DHE S FEVAHT SYERTYTCETP PTEL LV SEY
QD TRITP SEVEEIDSHVY LE FEGLNAD SPT LT EF ARV EAQ- SHELT LEDPY TV ET LT YW
LEQD TST EKLTFLHDE TAVAVAGCLTAD ART LINT ARTHAQ-NYLET TN ED I FVEL LWV EERL
LES-DETEETWEIDPHIGCAMECLT AL ARSHT EHART AAY- THN LY YD EDTHNUES LT 5V

7
1
&
z
4
3
E

————————HTLTHEVEPF VST FG-GUDE -NGAHLYHML EP SCa YT T EGALT
————————TRRATMRPLCVILT FWre-VDEELGP STYETDPACT YW T ELATAT
————————— TN ST GERPY YV GLLIT G-TD-FE GAHLL EF QP SIVT EL¥GTAT
————————T-QEGARPFVSLLTAC-HDE FNGF SLY VD P SCEYF FIELATAT
T———————QF 3R PFVSTLIAGFDPELD EFELY QT EP SGI TS SWSAQTT

I-CCLRDF CVEFITACY -DD BV CY QLY TEND SCITYT CIWEATET

LLM-SRPFCVALLTACH-DADD FYQLFHAEP SGT FY Y MAFAT

Ly 8 Y O S I VI S |

GECGROSAFRELEE-LW-pH-HFEG--L
GPEQQET TTHL ENHFFES FIDHIN-EE
GARSQGAETYLERT-LI
GHEGEVALET FLEER-TTI-§
GRNSETVEEFLEEN-T-§DR-FEPP-L ECVELTVESLL
GRNT 228 0T LL QMD-T —§ K- -D-LH-- DATELALETLE

S L L LHEABLLVLILE Score: 8,14

WCELS-—ETf—-- ——-——————-—-HNG
V--————ATf-————————————-E-D
| —— RMS: 1,05
II------GPENPDLLGY TGIPTDHGE

Vi-—-——-K
TI EK-GAND
CIT--——--

LLs I CN T o e N VT |

Ly BT GO S VI |

1RYP.pdb




S. cerevisiae : Estructura de les subunitats °

3.Entre i3

ADTQAT XD TV
TGLATDYT TLNEMF

FDMITEE ZLDL LEL CWE LEEE
LAVELAL YL CERET LAAAHTE!

Score: 7,38
RMS: 147

1RYP.pdb




S.cerevisiae: Estructura de les subunitats

1PMA.pdb 1RYP.pdb




S.cerevisiae: Estructura de les subunitats

inicial

|n|C|aI




S.cerevisiae: Estructura de les subunitats

o
[

Loop entre H2 1 S5 |

a

inicial H Loop entre H2 1 S5

Loop

inicial a4 a5




S.cerevisiae: Estructura de les subunitats

Loop entre

inicial |
inicial




S.cerevisiae: Interaccions

Entrea i3

Interaccio entre a2 i B2




S.cerevisiae: Interaccions

A Thr22s

Loop entre S9 i S10




S.cerevisiae: Interaccions

Entrea i3

S0

s

1RYP.pdb

Interaccio entre a6, a7 i B 7




S.cerevisiae: Interaccions




S. cerevisiae : Estructura de les subunitats

1PMA.pdb 1RYP.pdb




S. cerevisiae : Estructura de les subunitats

C-terminal




S. cerevisiae : Estructura de les subunitats

, Loop entre H3-H4 C-termin_al

™




C-terminal
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Entre i3







S. cerevisiae : Interaccions

Entre anells 3




S. cerevisiae : Interaccions




ions

O
o
-
=

visiae

S. cere







7. acidophilum: Triada catalitica (ﬂé?
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S.cerevisiae: Triada catalitica




Interaccio de la triada catalitica

Pont sali reforcat per dos
ponts d'hidrogen
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Mantenen la integritat estructural del centre actiu

-

Serl29




Conservacio de residus

CLUSTAL W (1.60)

LogOuH
LgOuk
LoOul
liruH
lirul
lirul
1pwab

1gg0uH
logOuk
1gOul
liruH
lirul
lirul
1pab

1g0uH
logOuK
1gDuly
liruH
lirul
lirul
1prab

1gOuH
lgOuK
1g0ul
liruH
lirul
lirul
hpmaB

multiple =egquence alignmeEnt

1 17 33 47
TTIVGVEFNNGYVVIAADTESTOGP IVADENC AKLHREISPEIWC AGAGTAAD TEAVTQLIG
TTTLAFRFOGGI IVAVDSRATAGHN TV A OTVEEVIEINFFLLGTHAGGAADCOFWETWLG
TEIMAVTFEDGVILGADSRTTTGAY I ANRVTDELTRVHDEIWCCRIGEAAD TOATAD IVO
TTIHAVOFDGGVVLGADERTTTGEY I ANREYVTDELTPIHDRIFCCRIGIAAD TOAVAD AT
TTIAGVVYEDGIVLGAD TRATEGMYVADEKNCSEIHF ISPNIVCCGAGTAAD TDMTTOLIS
TTTLAFEFRHEGYV IVAADERATAGAY T A OTVEEVIEINPYLLGTHAGGRADCSFWERLL A
TTTVGITLED AV IMATERRVTHENF IMHEENGEELFOIDTYTOHTIAGLVGD ACVLVEYHE

*I - " - * * - - *l - - I* *l

SNIELHSLYTSREPRVVSALQMLKOHLFKYOGH- IGAYL IVAGVDPT-GSHLF S IHAHGS
SQCRLHELREKERISVARASKILSNLVYQVEGAGLSHGTHICGYTRKEGPTIVYVDSDGT
YHLELYTSQYG-TPSTETAASVFKELCYENKDN-LTAGT IVAGYDDKNKGEVY TIFLGGS
YOLGFHS IELNEPPLVHTAASLFKEMCYRYRED-LMAGI I TAGUDPQEGGQVYSVPNGGH
SNLELHSLSTGRLPRVVTANRMLKOMLFRYRGY-IGALLVLGGVDVT-GPHLYS ITPHGS
ROCRIYELENKERISVALASKLL ANMVYOVEGHGLSMGTHICGUD-KRGPGLYYVDSEGH
AELELYRLQRRVNMP IEAVATLLSNMLNOVEYHP YMVOLLVGGIDTA--PHVFSIDALGG
W w
129 166 169
TDVGYYLSLGEGSLAANAVLESHVEQDL TREEATRLASD ATQAG I MNDLGSGSNVDVCVH
RLEGDIFCVGSGOTF AYGVLDSNYEYDLSVED AL YLGKRS IL AL AHRD AVS GGSVNL VHY
VHELPYAIAGSGSTF IVGYCDKNFRENMSKEETVIF IKHSLSQATKNDGSS GGV IRMVVL
MVROSFLIGGSGSSYIVGYVDATYREGHTREECLQF TANAL AL AMERD GSSGGVIRLALT
TDELPVYVTMGSGSLAAMAVFEDKFRPDMEEEE AKNLVSELT AAGTFNDLGEGSNIDLCVI
RIZGATFSVGIGSVYLYGVNDRGYSYDLEVEQLYDL ARRAT VQATYRDAYVSGGAVNL VHV
SVEDIVASTGSGSPFVYGVLESOVSEKMTVDEGVDLVIRAIS ALKORDS ASGGNIDVAVI

wEH ) . . .. ®  w#

EIGEDAEYLENYLTPNVYREEECQESYEFPRGTTAVLEESIVHNICD
TE-—-DGWITHGNH-DVGELFWEVEEEEGIFNNVIG
Th———AGVERLIFYPLEYEQL
AE-—-3GVEROVLLGDOQIPEFAVATL
SE-NELDFLEPYTWPNEEGTRLGRYRCEEGTTAVLTEEITPLE-
RE-—-DGWIRVISD-NVADLHEEY3G
TR--EDGYWVOLPTDOIESRIRKLGLIL
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e Activitat caspase-like

e Caracter basic

Butxaca B1
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e Activitat trypsin-like

e Caracter acid

Butxaca B2




Butxaca B5

e Caracter hidrofobic
e Talla després de residus hidrofobics

e Activitat chymotrypsin-like

7. acidophilum

S. cerevisiae




Butxaca B5

o |
I
N
S
Q
W

I. acidophilum




Mecanisme d’acci

Entorn hidrofobic del nucli del proteosoma
fa que les interaccions electrostatiques
siguin més fortes.




Mecanisme d’accio - Pas 1

. La Lys33 potencia la nucleofilitat
de la Thrl.

. L'O de Thrl ataca nucleofilicament
al C carbonil de I'enllag a trencar.

. El grup amino N-terminal de la
Thrl accepta el H*, directament o
mitjangant H,O.

. Es forma l'intermediari tetraedric
amb un oxianio.




Y 4

Mecanisme d'accio -

. Oxianid estabilitzat per la cadena
principal de Gly47 (forat oxianio).

. Atac del grup amino del peptid a
un H de I'H,0.

. L'oxianio ataca al C carbonil.

. Formacio de l'intermediari acil-
enzim.




Mecanisme d’accio - Pas 3i 4

. La desacilacié de 'O de la Thrl
esta catalitzada pel N desprotonat
de la Thrl.

. S'afegeix una molecula d'H,0
nucleofilica a lI'intermediari acil-
enzim.

. Es reverteix l'intermediari acil-
enzim per formar un segon
intermediari tetraedric.

. Es trenca l'enllac i s'allibera la
Thrl.




Mecanisme d’accio

S‘alliberen productes peptidics de 8-9 residus, determinat per la distancia entre els
centres actius de les subunitats veines.




Ensemblatge

e Procés molt complicat que inclou formes
precursores.

e Subunitats-B  requereixen d'un procés de
maduracio per eliminar els pro-pepids N-terminals i
exposar la Thrl.

e Les subunitats-a tenen una gran afinitat entre
elles.

» La formacio de I'anell-a, possibilita la incorporacio
de les subunitats- primerenques i en segon lloc les
“B-tardanes”.




Pro-péptids i activitat endopeptidasa

TQQP!I VT SVI SMKYDNGVI | AADNLGSYGSLLRFNGVE-LI PVGDNTWAE SCDI SDMHI ERLLKDLVTENAYDNPL
ADAEEAL EPEYI FEYLATVMYQRRSKMNPLWNAI | VAGVQGENGDQFLRYVNLLGVTYSSPTLATG-GAHVANPL LRKVWD
RESDI PKTTVGQYAEEAI VNAVRVL YYRDARSSRNFSLAI | CKNTGL TFKKNL QVENVKWDFAKDI KGYGT (KI

Autolisi

eUna H,0 catalitica actua

com acceptora de H*, enlloc/
de Thrl N. |

e Aquesta H,O també intervé <
com un pont pel H* entre
Thrl1 O i Thrl N.

e La Gly -1 és essencial.

e Amb l‘alliberacié de la Thri,

' s anivs r"ﬁl!q .: _ ..'.'...-
- - | ‘!‘v‘:s%.g-:
la subunitat es torna activa. ﬁ" —

.
o

il
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Conservacio estructural

Score: 8,05
RMS: 0,73




Conservacio estructural

Score: 8,05
RMS: 0,73




Conservacio estructural

Alineament estructural

CLTSTAL W {1.60) rmultiple sequence alignment

1 17 33 47

TTIVGVEFNNGUVVIAAD TR TOGE IVADENC AKLHRTISPEIWMCAGAGTAADTEAVTOLTIG
TTIAGWWYEDGIVLGAD TRATEGVVADENCSEIHF ISPNIYCCGAGTAADTDMTTOLTIS
TTTWGITLEDAVIMATERREVTHENF IMHENGEELF QIDTY TGMTIAGLVGD AQVLVREYNE
TTTLAFRF QGG I IVAVD S RATAGHN TV ASOTVEEY IEINPFLLGTHAGGAADCQF WETWL G
TTTLAFKEFRHGY IV A A D SR A TAGAY T A OTVEEVIEINPYLLGTHAGGAADCSFWERLL A
TEIMAVTFRDGYVILGAD S RTTTGAY IANRYV TDEL TRVHDEIWCCRIGIAADTOQATAD TWVO
TTIMAVOF DG VLGAD S RTTTGA Y IANRVTDELTPIHDRIFCCRIGIAADTQAVAD AVT

SNIELHALYTSREPRVVSALONLEQHLFEYVO-GHIGAYL IVAGYD-PTGEHLF S THAHGS
SNLELHZL3TGRLPRVV TANREMLEQMLFRYR-GY IGAALVLGGVD -V TGPHLYIIYPHGS
AELELYRLORRVNMFP IEAVATLL 3NMLNOVE TP THWVOLLYGGI-D-TAPHVFIIDALGG
SOCRLHELRERKERIGV AL LS K IL 3LV YOV EGAGLANGTHICGY TREEGPTIYYWVDSDGT
FOCRIYELFNEERIGVALASKLL ANV Y OV EGHGLANGTHICGW-DERGPGLY W DSEGH
THLELY T30V -GTP3TETAASVF EELCYENED-NLTAGIIVAGYDDENEGEVY TIPLGGS
TOLGFHSIELMEPPLVHTALASLFEENCYRYRE-DLMAGI ITAGUWDP QEGGOV Y IVPHNGGH

129 166 169
TG Y LALGEGELAAMAYVLESHWEQD L TREEATEL ASD ATOAGTWND LGS GV DVWCVH
TDELPYVWTHGSGELAANAYFEDEFRPDNEEEEAKNIVIEATAAGIFNDLGSGSNIDLCVI
SVED I¥ AR TGSGEPFVYGVLESOYSEENTVDEGYDLVIRATS ARKQORD S ASGGHMIDVWAV T
RLEGDIFCVGEGOTF AYGVLD AN YEWD LAVED ALY LGERSILARRHRD AYSGGIVHL YHYV
RIGGATF AVGEGEVTATGVNDRGYIVDLEVEQAYDLARRATYTOATYRD AV GG AVTIL WH
VHELPYATAGIGETF ITGYCDENF RENMEEEETVDF IEHILIQATEWNDGES GGV IRITVVL
MVROSF AL GGEGE ST IVGYVDATYREGNTEEECLOF TANAL ALAMERDGIS3 GGV IRLAAT

EI-GEDAE-YLR-NYLTF INVEEEEQESYTEFPRGTTAVLEESIVII
3--FNELD-FLR-PYTVP NEEGTELGRYRCEKGTTAVLTEKITEL
-TREDGYWOL-PTDOI--ESE-IREL
-TE-DGWIYH-G-—-NHDVGE-LFWEVEEEEGSFNNVIG
-RE-DGWIRV-5—-3DNVAD-LHEEYSG
-TA-AGVER--L--IFY¥-PDEY--EQ-————— I e e e e
—-AE-3GVER--Q—--VLL-GDQI--FE




Homologia amb HslV

Score: 7,60 e Homoleg del proteosoma a
RMS: 1,56 alguns procariotes.

e No forma proteosomes 20S.

e Es un homodecamer amb un
nucli proteolitic.

e Comparteix  plegament i
mecanisme catalitic.

N,
% '3
3‘ "" f

1e94.pdb




Homologia amb HslV

Alineament estructural

CLUITAL W (1.60) mualtiple sequence aligrmwent

1 17 33 47
lpma TTTVGITLEDAVIMATERRVTHENF IMHENGEELF QI -DTYTGHTI AGLVGD AOVLVE-T
lgad TTIVSVRRNGHVV I AGDGOLTLGN TV KGN VEEVRERLYNDEV IAGF AGGTADAF TLFELF
leS4g TTIVIVRENGHV TAGDGOATLGN TWVHEGHNVEEYRERLYNDEVIAGF AGGTADAF TLFEL -
lned TTIVIVRRNGHV TAGDGOATLGN TWVHEGHNVEEYRERLYNDEV IAGF AGGTADAF TLFEL -

lpma MELAELELYRLOREVIHMFP I-EAVATLL 3NMLNOVEY ——-MPTMVOLLVGGIDTAPHVFSID
lgad ER-EL-E———-—--M-HOGHLVEALAVEL AKDWRT-—-DENLERELEALLAVADL-—E-TASLITT
l=94 FERELEM————- H-oGHLV-EAAVEL AKDWRT-DEML-RELEALLAVAD-—-E-TALASLITT
lned FERELEM————- H-0GHLV-KAAWELAKDWRT-DRML-RELEALLAVAD--E-TASLITIT

129 166 169
lpma AAGGEVE-D- IV A T33P FVY GV LES - —-T3EENTVDEGVDLVIRATI AAKORD I ASG
lgad GNGDVVOPENDL ITATGRGGP Y AQALARALLEN-TE-——-LSARETAEEALD TAGD ICTIYTH
l=94 GHGDVVOPENDLITATGIGGP Y AQALARALLEN-TE———-L3ARETAEKALDTAGD ICTI YT
lned GHGDVVOPENDLITATGIGGP Y AQALARALLEN-TE———-L3ARETAEKALDTAGD ICTI YT

lpma GHIDVAVITREDGTVOLPTDOIESRIRELGLIL
log=agd HFHTIEELIT

l=94 HFHTIEEL3TE

lned HFHTIEEL3YKAEFHHH




Homologia amb HslV

CLUSTAL Wil.e0] multiple sequence alignment

1 17 33 47
TTIVSVRRNGHVV I AGDGOATL G TVHKGHVEKVRRL THDEV I AGF AGGTAD - AF——TLF

TTTLAFRFOQGGI IVAVDIRATAGHN I ASOTVEEVIEI-NPFLLGTHAGGAAD COF TETWL
TTIVSVERNGHVV IAGD GOATL G TVHEGNVEEVRERLYNDEV IAGF AGGTAD -AF--TLF
TTTVGITLED AVIMATEREVTMENF INHENGEELFOI-DTYTGMTIAGLVGD AQVLVETHM
TTIVSVERNGHVV IAGD GOATL G TWVHEGNYEEVRRELYNDEVIAGF AGGTAD-AF--TLF

*® el L. F * . EFE . TTE *

ELFERELEMHOGH--LVELAVELAEDWRTDREMLRELEALLAVADETAS——-LIITGHGDW

GEOCRELHELREKERIGV AR ASKILANLVY OV EGAGLINGTHICGYTREEGPTIYYWVDSD G

ELFERKLEMHOGH--LVELAVELAKDWRTDRMLEELEALL AVADETAS——-LIITGNGDV

FAELELYRELORRVINMF IEAVATLLSNMLNOVEYMP T MVOLLVGGIDTAP--HVF3IDALG

ELFERKLEMHOGH--LVEAAVEL AKDWRTDRMLEELEALL AVADETAS ——-LIITGNGDY
*

129 166 169
VOPENDLIATGAGGPTAQAAAR ALLENTELSAREIAEKAL-DIA--GDICIYT
TRLEGDIFCWGIGOTF AYGVLD SN YENDLAVED ALY LGERIILALAHRDAYIGGIVHNLYH
VOPENDLIATGIGGPYAQAAAR ALLENTELSAREIAEKAL-DIA--GDICIYT
GEVED I AT GE PPV YGVLES QY S EKN TV DEGV DLV IRATIS AAKQRDIASGGHIDWV ALY
VOPENDLIATGIGGPYAQAAAR ALLENTELSAREIAEKAL-DIA--GDICIYT

wEE .. L * *

M- H-FHTIEELAYE
VTEDGWIYHGNHDVGELFWEVEEEEGSFHNNWY I
HN——————- H-FHTIEELSYEAEFHHH
ITR————- E-DeTVaLPTDOIESRIRELGLIL-
M- H-FHTIEELSY

Alineament de seqiiencia




Estudi evolutiu

Spinacia oleraces

@ Eos teunus

FHomo sapiens

arpbidopsis thaliana

@ Saccharomuces caralisias

i tlethanopwus kandlen
Methanocaldococcus jannaschii
Methanococcus maripaludis
Purococcus horkoshii
Pryococcus abissi
Pitocacous fukosus

& Sulfolobuys solfatericus

hethanothermobacter thermautotrophicus str. Delfa H
2 Archaeoglobus fulgidus

hlethamosarcing thetmophila

Thermoplasma acidophilum




Estudi evolutiu

CLUSTAL W (1.60) nultiple sequence alignnent

PRCE_YEAST
PRCD_HUMVAN
PRCB_THEAC
PRCE_SPI OL
PRCE_ARATH
PRCB_METTH
PRCB_METJA
PRCB_SULSO
PRCA_PYRHO

PRCE_YEAST
PRCD_HUMVAN
PRCB_THEAC
PRCE_SPI OL
PRCE_ARATH
PRCB_METTH
PRCB_METJA
PRCB_SULSO
PRCA_PYRHO

PRCE_YEAST
PRCD_HUMAN
PRCB_THEAC
PRCE_SPI OL
PRCE_ARATH
PRCB_METTH
PRCB_METJA
PRCB_SULSO
PRCA_PYRHO

PRCE_YEAST
PRCD_HUMVAN
PRCB_THEAC
PRCE_SPI OL
PRCE_ARATH
PRCB_METTH
PRCB_METJA
PRCB_SULSO
PRCA_PYRHO

PRCE_YEAST
PRCD_HUMVAN
PRCB_THEAC
PRCE_SPI OL
PRCE_ARATH
PRCB_METTH
PRCB_METJA
PRCB_SULSO
PRCA_PYRHO

MQAI ADSFSVPNRLVKEL QYDNEQNL ESDFVTGASQFQRL APSL TVPPI ASPQQFL RAHT
---------------------------------- MAATL L AARGAGPAPAVWGPEAFTPDW

----------------------------------------------------- MGNELQL
---------------------------------- MAFVPPQAGYDRAI TVFSPDGRLFQV

DDSRNPDCKI KI AHGTTTLAFRFQGE | VAVDSRATAGNW/ASQTVKKVI El NPFLLGTM

E------- SREVSTGITI MAVQFDGGVVLGADSRTTTGSY! ANRVTDKLTPI HDRI FCCR
N-enem-- QTLETGTTTVG TLKDAVI MATERRVTMVENFI MHKNGKKLFQ DTYTGMTI
Q------ MVKPAKGT TTLAFI FKHGVMVAADSRASMGEGY! SSQSVKKI | EI NPYMLGTM
D------ M_KHAKGTTTLAFI FKGGVMVAADSRASMEGY! SSQSVKKI | EI NPYMLGTM
D------- KNTLKGTTTVG TCKDGVVFATERRASMGNLT AHKATDKI FKI DEHI AATI
--------- MOVIKGT TTVGEL| CDDAVI LATDKRASL GNLVADKEAKKLYKI DDYI AMTI
E-------- NKI LKGTTTVG RVNDGVI LAADRRASAGFFVANKMVRKVLYI TDKI G TT
N- - - - - YAREAVKRGATAVGVKCNEGVWLAVEKRI TSR- LI EPESYEKI FQ DDHI AAAS

E * * *
AGGAADCOFVETW. GSQCRLHEL REKE- - - - RI SVAAASKI LSNLVYQYKGAGLSMGTM
SGSAADTQAVADAVTYQLGFHSI ELNE- - - - PPLVHTAASLFKEMCYRYR- EDLVAG | |
AGLVGDAQVLVRYMKAEL EL YRLQRRV- - - - NMPI EAVATLLSNVLNQVKYMPYMVQLLV
AGGAADCOFVWHRNLG KCRLHELANKR- - - - RI SVTGASKLLAN LYNYRGMGLSVGTM
AGGAADCOFWHRNLG KCRLHELANKR- - - - Rl SVSGASKLLANML. YSYRGMGLSVGTM
AGSVADAQSL MKYLKAEAAL YRVRNSE- - - - KI SI EAAAALAANI LHSSRFYPFI VQTLL
AGSVGDAQAI VRLLI AEAKLYKVRTGR- - - - Nl PPLACATLLSNI LHSSRMFPFLTQ | |
AGSVADLQFI YDVLKNI YHYNSI TKYG- - - - Pl SI K@ ATRLANVLSATKYFPYI VQ LI
SG | ADARVLVNRARLEAQ HRLTYGEPAPLAVI VKKI CDLKQVHT QYGGVRPFGAALLM

* *
CGYTRKEGPTI YYVDSDGTRLK- GDI FCVGSGQTFAYGVL DSNYKWDL SVEDAL YL GKRS
AGNDPQEGEQGYSVPMEGMWR- QSFAI GGSGSSYI YGYVDAT YREGVITKEECLQFTANA
G4 DT- - APHVFSI DAAGGSVE- DI YASTGSGSPFVYGVLESQYSEKMIVDEGVDLVI RA
AGND- ETGPGLYYVDSEGGRLK- GVRFSVGSGSPYAYGVL DNGYKYDMI'VEEASEL ARRA
AGND- ETGPGLYYVDNEGGRL K- GDRFSVGSGSPYAYGVL DSGYKYDMVSVEEASEL ARRS
GGVDE- NGAKI YSLDPSGGM P- DKFVSTGSGSPVAYGVL EDRYSDEL YVDEAVDVAI RA
GGYDLLEGAKL FSLDPLGAVNEEKTFTATGSGSPI AYGVLEAGYDRDIVBVEEGQ KLALNA
GGYDD- - QPRLFNLDYLGDI TE- ENYVATGSGSPVAMGVL EDEYNPKMTL DEAADL AKRA
AGVNE- - KPELYETDPSGAYFA- WKAVAI GSGRNTANVAI FEEKYKDDIVSLEEAI KLAI FA

* . * * k% . *
I LAAAHRDAYSGGSVNL YHVT - - EDGW YHGNHDVGEL FVKVK- - - - E- EEGSFNNVI G-

| SAAKQRDSASGGM DVAVI TR- KDGYVQLPTDQ ESRI RKLGLI L--------------
| YHATYRDGASGGVWSVYHVG- - PDGAKKVTGDDVCGDL HFQYYPVVPATVEQEMWEWGA
| YHATFRDGASGGVASVYHVG- - PEGAT KL SGDDVGEL HYHYYPVAPATAEQVMEEATAE
| KSAVERDTYSGNG LVATVTE- EEGFRMLSEEEI QKRI ENLN- - - - - - - - - - - - - - - - -
LKSAMERDTFSGNG SLAVI T- - KDGVKI FEDEEI EKI L DSMKAKPKKKT TKRSRRKSK-
VFSAI KRDSFTGTGVI VAKI H- - SKGHEELEFYLNKKM - - - - - - === - oo e o oo oo - - -
LAKTMEKPSAEN EVAI | TVK- - DKKFRKLSREEI EKYLNEVVKEVEEEEVKEKEEDYSE






Tipus d’activadors

Existeixen tres tipus de subunitats reguladores:

- 19S (PA700) = ATP-dependent

- 11S (PA26, PA28, REG) = ATP-independent

- PA200




Cap regulador 1958

e El cap 19S no ha estat cristal-litzat.

e S’ha observat per microscopia
electronica.

e Consta de 17 subunitats (separades
en LID i BASE) les quals han estat
purificades i sequenciades.

e Es troba implicat en un gran nombre
de funcions.

Microscopia electronica
50000x

4,2 R/pixel
Molecular Cell 23, 875-885, September 15, 2006




Cap regulador 1958

FUNCIONS

Activacio del proteosoma
Reconeixement del substrat
Desubiquitinacié del substrat

Desestabilitzacid de I'estructura terciaria de les proteines plegades

Translocacio del substrat




Cap regulador 118

1FNT.pdb
1YA7.pdb




Cap regulador 118

e El regulador 11S forma un barril heptameéric.
e Es ATP-independent.

e Els diferents reguladors 11S activen els
proteasomes 20S de diferents especies.

FUNCIONS

- Activacio del proteosoma 20S.

- Permetre la obertura i facilitar I'entrada
del substrat.

- Intervé en la generacio de peptids per
la presentacio al SI.

1YA7.pdb




Cap regulador 11S

e Barril format per 7 monomers.
e Similar a la subunitat humana (PA28).

e Dos barrils de PA26 s’associen pels seus eixos al proteosoma 20S, un a cada
extrem.

1YA7.pdb




Cap regulador 118

1YA7.pdb




Cap regulador 115

STAMP Subunitats

Score: 9,63
RMS: 0,24

1YAU.pdb

CLUSTAL W 1.60) nultiple sequence alignnent

lyauT
lyauR
lyauU
lyauP
lyauS
lyauO
lyauQ

lyauT
lyauR
lyauU
lyauP
lyauS
lyauO
lyauQ

lyauT
lyauR
lyauU
lyauP
lyauS
lyauO
lyauQ

lyauT
lyauR
lyauU
lyauP
lyauS
lyauO
lyauQ

KRAALI QNLRDSYTETSSFAVI EEWAAGTLCQEI EG AKAAAEAHGVI RNSTYGRAQAEKS
KRAALI QNLRDSYTETSSFAVI EEWAAGTLQEI EG AKAAAEAHGVI RNSTYGRAQAEKS
KRAALI QNLRDSYTETSSFAVI EEWAAGTLCQEI EG AKAAAEAHGVI RNSTYGRAQAEKS
KRAALI QNLRDSYTETSSFAVI EEWAAGTLQEI EG AKAAAEAHGVI RNSTYGRAQAEKS
KRAALI QNLRDSYTETSSFAVI EEWAAGTLCQElI EG AKAAAEAHGVI RNSTYGRAQAEKS
KRAALI QNLRDSYTETSSFAVI EEWAAGTLQEI EG AKAAAEAHGVI RNSTYGRAQAEKS
KRAALI QNLRDSYTETSSFAVI EEWAAGTLCQEI EG AKAAAEAHGVI RNSTYGRAQAEKS

PEQLLGVLQRYCQDLCHNVYCQAETI RTVI Al RI PEHKEEDNL GVAVQHAVLKI | DELEI K
PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETI RTVI Al Rl PEHKEEDNLGVAVQHAVLKI | DELEI K
PEQLLGVLQRYCQDLCHNVYCQAETI RTVI Al RI PEHKEEDNL GVAVQHAVLKI | DELEI K
PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETI RTVI Al Rl PEHKEEDNLGVAVQHAVLKI | DELEI K
PEQLLGVLQRYCQDLCHNVYCQAETI RTVI Al RI PEHKEEDNL GVAVQHAVLKI | DELEI K
PEQLLGVLQRYQDLCHNVYCQAETI RTVI Al Rl PEHKEEDNLGVAVQHAVLKI | DELEI K
PEQLLGVLQRYCQDLCHNVYCQAETI RTVI Al RI PEHKEEDNL GVAVQHAVLKI | DELEI K

TLGSGEKSGSCGAPTPI GWAL REYLSARSTVEDKL L GGGSQSPSLLLELRQ DADFMLK
TLGSCEKSGSGGAPTPI GWALREYL SARSTVEDKL L GGGSQSPSLLLELRQ DADFMLK
TLGSGEKSGSGCGAPTPI GWAL REYLSARSTVEDKL L GGGSQSPSLLLELRQ DADFMLK
TLGSCEKSGSGGAPTPI GWALREYL SARSTVEDKL L GGGSQSPSLLLELRQ DADFMLK
TLGSGEKSGSGCGAPTPI GWAL REYL SARSTVEDKL L GGGSQSPSLLLELRQ DADFMLK
TLGSCEKSGSGGAPTPI GWALREYL SARSTVEDKL L GGGSQSPSLLLELRQ DADFMLK
TLGSGEKSGSCGAPTPI GWAL REYLSARSTVEDKL L GGGSQSPSLLLELRQ DADFMLK

VELATTHLSTMVRAVI NAYLLNVKKLI QPRTGSDHWS
VELATTHLSTMVRAVI NAYLLNWKKL I QPRTGSDHWS
VELATTHLSTMVRAVI NAYLLNVKKLI QPRTGSDHWS
VELATTHLSTMVRAVI NAYLLNWKKL I QPRTGSDHWS
VELATTHLSTMVRAVI NAYLLNVKKLI QPRTGSDHWS
VELATTHLSTMVRAVI NAYLLNWKKL I QPRTGSDHWS
VELATTHLSTMVRAVI NAYLLNVKKLI QPRTGSDHWS
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Interaccions

CLUSTAL |

ARE

1DMA »F
¥ ARE AVER

PYRHO
METTH
METJA

1PMA
PYRHO
METTH

1YA7.pdb




Obertura de l'anell




Obertura de l'anell

1PMA.pdb




Obertura de I'anell

1PMA.pdb




Obertura de l'anell

CLUSTAL Wi{l.c0)

17
1FMA VESEPDGRLEFO
PYRHOD MAF Y JRAITWVFSPDGRL
METTH ! ' 'Fs

'||l||' :FL |::r T ]::I T '||l||' '||l||' L |::r '||l||'

1PMA.pdb




Obertura de I'anell
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1PMA.pdb
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Obertura de I'anell

1PMA.pdb




Conclusions

e | 'estructura esta més conservada que la seqiiencia.
e El proteosoma és una estructura molt complexa.
e Es un tipus de proteasa amb una Thr al centre actiu.

e Sembla tenir una activitat important, ja que es troba tant en
eucariotes com en procariotes.

e L'evolucio ha afegit complexitat a I'estructura del proteosoma.

e Existeixen molts caps reguladors amb diferents activitats.




Preguntes PEM:

1. Quina de les afirmacions segiients és correcta?
a) T.acidophilum presenta una simetria D7
b) S.cerevisiae presenta una simetria C2.
c) les dues anteriors
d) El proteosoma NO és simetric
e) totes les anteriors

2. Quina de les afirmacions seglients és incorrecta?
a) El proteosoma és un complex macromolecular responsable de la major part de la degradacio de
proteines
b) Es localitza al citoplasma i nucli d’eucariotes i procariotes
c) les dues anteriors
d) Esta format per 4 anells beta
e) totes les anteriors

3. Quina és la principal diferencia entre la subunitat alfa i beta del proteosoma?
a) La subunitat beta té la helix 0 (HO) i la alfa no
b) La subunitat alfa té la helix 0 (HO) i la beta no
) La subunitat beta té una estructura beta sandwich i la alfa no
d) La subunitat alfa té una estructura beta sandwich i la beta no
e) No hi ha cap diferéncia entre les dues subunitats

4. Quantes subunitats diferents presenten el proteosoma de 7. Acidophilum i el de S. Cerevisiae
respectivament?
a)7i7
b)2i14
c)14i28
d) 14i 14
e) Cap de les anteriors és correcta.



5. Quin tipus de plegament presenten les subunitats del proteosoma?

a)Beta sandwich format per 2 lamines de 5 cadenes beta cada una, envoltades per 2
helix a la part superior i 2 a la part inferior.

b)Beta sandwich format per dues lamines de 10 cadenes beta cada una.

c) a i b son falses.

d) Beta sandwich format per 2 lamines de 5 cadenes beta cada una,
envoltades per 3 helix a la part superior i 2 a la part inferior.

e)Cap de les anteriors.

6. Respecte als caps reguladors del proteosoma, digues quina afirmacid és la correcta:
a) existeixen molts tipus de subunitats reguladores
b) totes sén ATP-dependents
c) el cap 19S esta implicat en un gran nombre de funcions
d) tots han estat cristal*litzats
e) totes son correctes

7. A quines parts del proteosoma s’uneixen els caps reguladors?
a) a I'anell d’alfes
b) a I'anell de betes
c) les dues anteriors
d) no s’uneixen directament al proteosoma
e) s'uneix a alfes i betes



8. L'entorn hidrofobic del nucli del proteosoma fa que les interaccions electrostatiques que es donen siguin:
a) menys fortes
b) més fortes
c) més hidrofobiques
d) iguals
e) cap de les anteriors

9. Respecte a les subunitats actives del proteosoma, digues quines son falses:
1. Requereixen d'un procés de maduracid per eliminar uns residus C-terminals i exposar la Thri.
2. Al ser una treonin-proteasa no té cap residu que constitueixi el forat del oxianio.
3. La triada catalitica de les subunitats alfa esta formada per la Thrl, Lys33 i (Asp-Glu)17.
4. Les butxaques S1, son responsables de la especificitat de les diferents subunitats.
a1 2i3
b)1i3
c)2i4
d) 4
e)l,2,3i4

10. El proteosoma, senyala I'afirmacio6 correcta:
a) Es encarregat de la major part de la degradacio de proteines.
b) Esta molt conservat estructuralment.
c) L'evolucio ha afegit complexitat al proteosoma.
d) Es un tipus de proteasa amb una Thr1 al centre actiu.
e) Totes les afirmacions sdn certes.



