1. Najdete cytoplazmatický protein o délce 50 až 200 aminokyselin   typu class:alpha-beta,  architecture: alpha-beta-barrel, libovolne   topologie. Urccete jeho oznaccení v CATH databázi a srovnejte s  profilem v databázi SCOP. V PDB databázi najdete strukturu  jednoho takoveho protein a príslušnou sekvenci. 
http://www.cathdb.info/
http://scop.mrc-lmb.cam.ac.uk/scop/


 2)zmente nejmene 30% aminokyselin v nalezenem proteinu tak abyste zachovali jeho fyzikalne chemicke vlastnosti (rozpustnost, naboj, isoelektricky bod apod…) 
a)provedte na teto sekvenci  Kyte-Doolittle a Hopp-Woods analyzu a srovnejte vysledek s analyzou  na puvodni sekvenci
b) provedte parovy alignment a najdete v jakych sekundarnich strukturnich prvcich se Vami mutovany protein zmenil oproti originalu
http://www.vivo.colostate.edu/molkit/hydropathy/index.html
http://www.expasy.ch/tools/

3. Najdete a vyberte v Relibase vsechny systemy obsahujici complex HIV-1 PR a jejiho inhibitoru. 
a)Urcete jejich pocet. 
b) Najdete inhibitor ktery bude inhibitorem I jineho enzyme nez HIV-1 PR. 
c) Najdete spolecny inhibitor HIV-1 PR a pepsinu
d) srovnejte kompozici aktivniho mista pro tento inhibitor v obou enzymech. Provedte diskusi spolecnych rysu.

4. Najdete v PDB databazi protein ktery se vaze k DNA a obsahuje tzv Zing finger motiv. Izolujte jeden tento motiv a pak pomoci CATH nebo SCOP urcete do jake rodiny patri a jake jsou dalsi variant stejneho strukturniho usporadani a jakou maji funkci.
