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AlphaFold és alkalmazasa peptid-fehérje komplexek modellezésére
Kivonat:

Az elmult években a fehérjeszerkezet predikcidjara alkalmas
programok teljesitménye ugrasszerlen nétt, elsésorban a mély neuralis
haléknak kdoszonhetbéen. A DeepMind altal fejlesztett AlphaFold elsd verzidja
mar a CASP (Critical Assessment of Structure Prediction) 2018-as forduldjan
kitdnt a pontossagaval, a masodik verzidja 2020-ban pedig a célpontok %3-ra
adott kisérleti szerkezeteket megkoézelité pontossagu eredményt. Egy ilyen
pontossagu algoritmus valédi hatasat a biolégiai tudomanyokra egyelére
csak talalgatni tudjuk. El6adasom elsé részében roviden szeretném
bemutatni az AlphaFold felépitését és miikodését.

Az AlphaFold azonban nem csak szerkezetbecslésre hasznalhaté.
Kutatécsoportunkban a fehérje-peptid dokkolasra alkalmaztuk az
AlphaFoldot, mivel a peptide-fehérje kélcsdnhatas felfoghaté a fehérje
folding utolsd, befejezd 1épéseként, amikor is a kotéd6 peptid kiegésziti a
receptor szerkezetét. Hogy ezt hogyan csinaltuk és milyen eredményekkel,
errdl fog szd6lni az el6adas masodik része.




