Structural Bioinformatics
Assignment 4
Are protein classification tools useful? Give three examples.
Yes, SCOP and CATH protein classification tools are useful.  Among others, they can be used to:

1. Find structural homologs and analogs. 
2. Predict function of unknown structure based on similarity with other fold.

3. Study evolutionary changes of protein folds
כלי המיון של החלבונים הם חשובים מאוד אך לא מספיק יעילים.
מצד אחד, יצירת מאגר ממוין של חלבונים מוכרים מאפשר לקבל מבט כללי על מגוון החלבונים ביקום כך שניתן לבדוק עבור מבנה של חלבון חדש שפוענח האם הוא מורכב מדומיינים בעלי מבנים ידועים או חדשים. בנוסף, החלוקה של החלבונים לקטגוריות יכולה לרמז על קשרים אבולוציונים בין חלבונים ששייכים לאותה משפחה, לעזור בניבוי של פונקציה של חלבון לפי הדימיון לחלבון אחר מאותה משפחה שהפונקציה שלו ידועה, ולהיפך- ניבוי מבנה של חלבון לפי הפונקציה שלו.
מצד שני, מיון החלבונים לא מאפשר לזהות קשרים בין חלבונים שהופרדו לקטגוריות שונות. חלבונים ששויכו לקטגוריות שונות של מבנים יכולים להכיל אזורים קטנים בחלבון שהם מאוד דומים ולחלוק את אותה הפונקציה , כך פונקציה נתונה יכולה להתבצע ע"י חלבונים עם מבנים שונים (לדוג'-כימוטרפסין וסאבטילבין). בנוסף, מבנה מסוים של דומיין בחלבון יכול לשמש לפונקציות שונות (הידרולז ודהידרטהז). ויש חלבונים עם דימיון גבוה ברצף אך בעלי מבנים שונים (יכול להגרם ע"י החלפה של ח"א קריטית) ולהפך. קיומם של חלבונים אלו פוגעת ביעילות של ניבוי פונקציה /מבנה על סמך מיון של חלבונים ומקשה על הניסיון לבנות מערכת פילוגנטית של חלבונים.
