Svar til "Myostatins proteininteraktioner og
organismers slaegtsskab"

Svar til 1.B UniProt
Accession nummer for myostatin er: 014793.

Accession nummer for follistatin er: P19883.
Se under Names and origin.

Det anbefalede navn for myostatin er Growth/differentiation factor 8 og gennavnet er MSTN. Det anbefalede
navn for follistatin er Follistatin, og gennavnet er FST.

Se under Protein attributes.
Myostatin sekvensen er 375AA og follistatin sekvensen er 344.

Se under General annotation (Comments).
Myostatin er har en negativ effekt p& skelet muskulatur og inhiberer dermed deres differentiering og vaekst.
Proteinet bliver udskilt (eng. secreted) af cellen, og er dermed tilsted extracelluzgert, dvs. udenfor cellen.

Follistatin binder proteiner fra TGF-beta-familien, isaer activin, og virker dermed som en antagonist
(inhiberer) disse proteiner. Det bliver det udskilt af cellen lige som myostatin.

Myostatin hgrer til TGF-beta-familien, og dermed ma follistatin antages at kunne binde til myostatin, da den
har et TGF-beta-bindingsdomaene (se under sequence similarities).

Hvis det kun er myostatin tilstede vil muskelvaeksten blive inhiberet, nar musklen opnar en given starrelse.
Dermed bliver musklerne holdt i skak, og det undgés, at der dannes anormale store muskler.

Da follistatin inhiberer proteiner fra TGF-beta-familien, vil proteinet inhibere myostatin, og dermed inhibere
inhiberingen af muskelveekst. Dette vil medfgre en gget muskelveekst, ligesom en mutation i MSTN genet
eller en mangel pa myostatin ogsa vil medfare ukontrolleret muskelveekst.

Se under Sequence annotation (Features).
Aminosyrerne 30-103 er bindingsdomaene for proteiner fra TGF-beta-familien. Domaenet betegnes TB.
De feerdige proteiner ender med at veere hh. 109AA for myostatin og 315AA for follistatin.

Svar til 2.B PDB

Se under Summary fanen. Id’et koder for et myostatin-follistatin kompleks. Myostatin er polymer 1, og
stammer fra en mus, og follistatin er polymer 2 og stammer fra et menneske.



2. Se under Sequence. Id’et indeholder 4 kaeder, hvor af to par er identiske. Kaede A og B koder for myostatin

molekylet og keede C og D koder for follistatin, dermed er keede A og B identiske og keede C og D er

identiske.
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3. Der er 109 aminosyre i keede A og B, disse er fra position 1 til 109. | keede C og D er der 288 aminosyre som
er fra position 1 til 288. Leengderne stemmer overens for myostatin, men ikke for follistatin, der havde en
lzengde pa 315AA. Da det er aminosyre 1-288 der er i PDB id’et, er det saledes kun de 288 fgrste aminosyre
af follistatin sekvensen der kan observeres i PDB id’et.
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Structural Feature: Protein Modification
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Svar til 2.C PyMol

1. Benyt kommandolinjen til dette. For at gemme alt, benyttes kommandoen: hide everything og for at vis det
hele i tegnings struktur benyttes kommandoen: show cartoon.


http://www.biotechacademy.dk/-/media/Sites/Biotech_Academy/Undervisningsprojekter/Gymnasiale-projekter/bioinfo/portef/opgaver/myostat/myostat_svar/pdb1_png.ashx?la=da&hash=8FAA8BC03E71355E05252F5836928FD5A3AAFB69
http://www.biotechacademy.dk/-/media/Sites/Biotech_Academy/Undervisningsprojekter/Gymnasiale-projekter/bioinfo/portef/opgaver/myostat/myostat_svar/pdb2_png.ashx?la=da&hash=19F14AD3161366A6BBE741E7531FF654CB8AFFB2

Nedenfor ses et billede af strukturen i PyMol:

For Educational Use Only

Der er flere mader dette kan ggres pa:
Benyt kommandolinjen med:
color lightblue, chain A
color skyblue, chain B

color raspberry, chain C
color deepsalmon, chain D
Benyt kommandolinjen med:
sele A, chain A

sele B, chain B

sele C, chain C

sele D, chain D

Dette gares for fagrst at vaelge de kaederne og gemme dem separate. De kan nu ses i hgjre margin. Herefter
benyttes ASHLC tasterne til at farve de to valgte domaener, A, B, C og D, hver deres farve (color — veelg en
farve).

Nedenfor ses et billede af strukturen i PyMol:



For Educational Use Only

3. Pafollistatin’s UniProt side ses, at TGF-beta bindings-domaenet er pa position 30-103 pa det ufeerdige
protein (position 1-74 pa det faerdige). Benyt kommandolinien til at veelge dette sted pa begge follistatin
keeder:
sele TB_C, chain C and resi 1-74
sele TB_D, chain D and resi 1-74
Benyt herefter ASHLC tasterne til at vise sidekaederne (show — sidechains — sticks) og farve aminosyrerne
(color — veelg en farve).

Nedenfor ses et billede af strukturen i PyMol:



For Educational Use Only

Med en generel viden om protein interaktioner vides det, at de farst og fremmest skal veere i naerkontakt, og
at de steder pa proteinerne der interagerer skal veere i ekstra teet neerkontakt. Ser man pa placeringen af TB
domeaenet, er dette placeret teet ved myostatin molekylerne. Undersgges omradet naermere er det faktisk kun
TB domaenet der er i teet kontakt med myostatin, hvilket bedst visualiseres hvis man kun har én myostatin og
én follistatin keede i PyMol. Dette indikerer at det er det korrekte bindings domaene der er fundet gennem
PDB og PyMol.

Nedenfor ses et billede af strukturen i PyMol:



For Educational Use Only

Her kan interaktionsdomaenet
ses. Det ses, at dette er pa
TB domazenet pa follistatin
(her farvet gront) interagere
med myostatin

Baggrundsfarven kan eendres i menulinien Display — Background, skyggerne under Setting — Rendering —
Shadows og maden hvorpa den sekundeere struktur bliver vist p& kan eendres i Setting — Cartoon.

Svar til 2.D FigTree

Ja, det er der. Overordnet set er der to grupperinger: vandlevende og landdyr, hvilkr er vist p& nedenstadende
screenshot:

e0o FigTree v1.3.1 - Myostatin.ph

A [ ciase Twa

Find Selection Mode Prev/Next

Vandlevende dyr

b Time Scale

> (4 TipLabels o
Landlevende dyr

> Node Labels

333333888




Pa grenlaengderne ses, at krabben skiller sig mest ud. Dette stemmer overens med den intuitive tilgang til
spgrgsmalet, da krabben er det eneste skaldyr i treeet.

Pa baggrund af svaret i spgrgsmal 2, bar krabben vaelges som ydergruppe. Dermed antages det, at det er
den fgrste af arterne der divergerede veek fra de andre.

Hvis krabben blev valgt til at lave roden, er der ikke sket eendringer i grupperingerne. Det vil derfor kunne
antages at krabben er den organisme der farst er divergerede veek fra de andre arter og de andre

arters indbyrdes sleegtskaber er saledes opstaet efter krabben er divergeret veek. Derfor eendres
grupperingerne ikke selvom krabben bliver valgt som ydergruppe.

Ja, det bgr det ggre. Vandlevende dyr er fijernest besleaegtede fra de resterende arter, da disse er pattedyr.
Derneest adskiller fuglene sig og derpa gnaverne. Primaterne adskiller sig fra de resterende arter, der bestar

af hare (ogsa gnaver), og de andre 4-benede dyr; bade raev og hovdyr.
Screenshots af sammenligningen med den taxonomiske database:
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