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Αλαθνξά  Απνηειεζκάησλ 
 
Κσδηθόο: P12643 

Πξσηεΐλε: Bone morphogenetic protein 2 ηνπ νξγαληζκνύ homo sapiens 

Γονίδιο: BMP2 

 

Λειτουργία:  

 

Δπάγεη ηνλ ζρεκαηηζκό ησλ νζηώλ θαη ησλ ρόλδξσλ. Δπηπιένλ, δίλεη ην έλαπζκα γηα 

ηελ δηαθνξνπνίεζε ησλ κπνβιαζηώλ (myoblasts) ζε νζηενβιαζηνύο (osteoblasts) 

κέζσ ηνπ EIF2AK3-EIF2A-ATF4 κνλνπαηηνύ. H BMP2 ελεξγνπνηεί ηνλ EIF2AK3 

(κεηαθξαζηηθόο παξάγνληαο) θαη δηεγείξεηαη ε θσζθνξπιίσζε ηνπ EIF2A 

(κεηαθξαζηηθόο παξάγνληαο) κε απνηέιεζκα ηελ απμεκέλε έθθξαζε ηνπ γνληδίνπ 

ηνπ ATF4 (κεηαγξαθηθόο παξάγνληαο) πνπ παίδεη ζεκαληηθό ξόιν ζηελ 

δηαθνξνπνίεζε ησλ νζηενβιαζηώλ. Δπίζεο, δηεγείξεη ηελ δηακεκβξαληθή πξσηεΐλε 

TMEM119 πνπ ξπζκίδεη ηελ έθθξαζε ηνπ ATF4. 

 

 

FASTA 
 
>sp|P12643|BMP2_HUMAN Bone morphogenetic protein 2 OS=Homo 

sapiens OX=9606 GN=BMP2 PE=1 SV=1 

 

MVAGTRCLLALLLPQVLLGGAAGLVPELGRRKFAAASSGRPSSQPSDEVLSEFELRLLSM 

FGLKQRPTPSRDAVVPPYMLDLYRRHSGQPGSPAPDHRLERAASRANTVRSFHHEESLEE 

LPETSGKTTRRFFFNLSSIPTEEFITSAELQVFREQMQDALGNNSSFHHRINIYEIIKPA 

TANSKFPVTRLLDTRLVNQNASRWESFDVTPAVMRWTAQGHANHGFVVEVAHLEEKQGVS 

KRHVRISRSLHQDEHSWSQIRPLLVTFGHDGKGHPLHKREKRQAKHKQRKRLKSSCKRHP 

LYVDFSDVGWNDWIVAPPGYHAFYCHGECPFPLADHLNSTNHAIVQTLVNSVNSKIPKAC 

CVPTELSAISMLYLDENEKVVLKNYQDMVVEGCGCR 

 

ΑΠΟ CCDS  

 
Blue: alternating exons. 

Red : amino acids encoded across a splice junction. 
 

 

Nucleotide Sequence (1191 nt):  

 
ATGGTGGCCGGGACCCGCTGTCTTCTAGCGTTGCTGCTTCCCCAGGTCCTCCTGGGCGGCGCGGCTGGCC 

TCGTTCCGGAGCTGGGCCGCAGGAAGTTCGCGGCGGCGTCGTCGGGCCGCCCCTCATCCCAGCCCTCTGA 

CGAGGTCCTGAGCGAGTTCGAGTTGCGGCTGCTCAGCATGTTCGGCCTGAAACAGAGACCCACCCCCAGC 

AGGGACGCCGTGGTGCCCCCCTACATGCTAGACCTGTATCGCAGGCACTCAGGTCAGCCGGGCTCACCCG 

CCCCAGACCACCGGTTGGAGAGGGCAGCCAGCCGAGCCAACACTGTGCGCAGCTTCCACCATGAAGAATC 

TTTGGAAGAACTACCAGAAACGAGTGGGAAAACAACCCGGAGATTCTTCTTTAATTTAAGTTCTATCCCC 

ACGGAGGAGTTTATCACCTCAGCAGAGCTTCAGGTTTTCCGAGAACAGATGCAAGATGCTTTAGGAAACA 

ATAGCAGTTTCCATCACCGAATTAATATTTATGAAATCATAAAACCTGCAACAGCCAACTCGAAATTCCC 

CGTGACCAGACTTTTGGACACCAGGTTGGTGAATCAGAATGCAAGCAGGTGGGAAAGTTTTGATGTCACC 

CCCGCTGTGATGCGGTGGACTGCACAGGGACACGCCAACCATGGATTCGTGGTGGAAGTGGCCCACTTGG 

AGGAGAAACAAGGTGTCTCCAAGAGACATGTTAGGATAAGCAGGTCTTTGCACCAAGATGAACACAGCTG 

GTCACAGATAAGGCCATTGCTAGTAACTTTTGGCCATGATGGAAAAGGGCATCCTCTCCACAAAAGAGAA 
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AAACGTCAAGCCAAACACAAACAGCGGAAACGCCTTAAGTCCAGCTGTAAGAGACACCCTTTGTACGTGG 

ACTTCAGTGACGTGGGGTGGAATGACTGGATTGTGGCTCCCCCGGGGTATCACGCCTTTTACTGCCACGG 

AGAATGCCCTTTTCCTCTGGCTGATCATCTGAACTCCACTAATCATGCCATTGTTCAGACGTTGGTCAAC 

TCTGTTAACTCTAAGATTCCTAAGGCATGCTGTGTCCCGACAGAACTCAGTGCTATCTCGATGCTGTACC 

TTGACGAGAATGAAAAGGTTGTATTAAAGAACTATCAGGACATGGTTGTGGAGGGTTGTGGGTGTCGCTA 

G 

 

Translation (396 aa):  

 
MVAGTRCLLALLLPQVLLGGAAGLVPELGRRKFAAASSGRPSSQPSDEVLSEFELRLLSMFGLKQRPTPS 

RDAVVPPYMLDLYRRHSGQPGSPAPDHRLERAASRANTVRSFHHEESLEELPETSGKTTRRFFFNLSSIP 

TEEFITSAELQVFREQMQDALGNNSSFHHRINIYEIIKPATANSKFPVTRLLDTRLVNQNASRWESFDVT 

PAVMRWTAQGHANHGFVVEVAHLEEKQGVSKRHVRISRSLHQDEHSWSQIRPLLVTFGHDGKGHPLHKRE 

KRQAKHKQRKRLKSSCKRHPLYVDFSDVGWNDWIVAPPGYHAFYCHGECPFPLADHLNSTNHAIVQTLVN 

SVNSKIPKACCVPTELSAISMLYLDENEKVVLKNYQDMVVEGCGCR 

 

 

 

Γελ ππήξραλ δεδνκέλα γηα ηελ BMP2 από GenBank θαη DDBJ. 
 

 

EXPASY-TRANSLATION 

 

Μεηάθξαζε νιόθιεξεο ηεο λνπθιενηηδηθήο αιπζίδεο (1191 λνπθιενηίδηα): 
 

5’3’ Frame 1 
 

M V A G T R C L L A L L L P Q V L L G G A A G L V P E L G R R K F A A A S S 

G R P S S Q P S D E V L S E F E L R L L S M F G L K Q R P T P S R D A V V P P 

Y M L D L Y R R H S G Q P G S P A P D H R L E R A A S R A N T V R S F H H E 

E S L E E L P E T S G K T T R R F F F N L S S I P T E E F I T S A E L Q V F R E 

Q M Q D A L G N N S S F H H R I N I Y E I I K P A T A N S K F P V T R L L D T 

R L V N Q N A S R W E S F D V T P A V M R W T A Q G H A N H G F V V E V 

A H L E E K Q G V S K R H V R I S R S L H Q D E H S W S Q I R P L L V T F G 

H D G K G H P L H K R E K R Q A K H K Q R K R L K S S C K R H P L Y V D F 

S D V G W N D W I V A P P G Y H A F Y C H G E C P F P L A D H L N S T N H 

A I V Q T L V N S V N S K I P K A C C V P T E L S A I S M L Y L D E N E K V V 

L K N Y Q D M V V E G C G C R Stop 

 

Μεηάθξαζε κπιε αιιεινπρίαο + 4 λνπθιενηίδηα κπξνζηά: 
 
5’3’ Frame 1 
 
E E S L E E L P E T S G K T T R R F F F N L S S I P T E E F I T S A E L Q V F R 

E Q M Q D A L G N N S S F H H R I N I Y E I I K P A T A N S K F P V T R L L D 

T R L V N Q N A S R W E S F D V T P A V M R W T A Q G H A N H G F V V E 

V A H L E E K Q G V S K R H V R I S R S L H Q D E H S W S Q I R P L L V T F 

G H D G K G H P L H K R E K R Q A K H K Q R K R L K S S C K R H P L Y V D 

F S D V G W N D W I V A P P G Y H A F Y C H G E C P F P L A D H L N S T N 

H A I V Q T L V N S V N S K I P K A C C V P T E L S A I S M L Y L D E N E K V 

V L K N Y Q D M V V E G C G C R Stop 

 

 

 

https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.93863,1,1
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.93863,1,60
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.93863,1,79
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.93863,1,157
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.93863,1,214
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.93863,1,371
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.93863,1,388
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.150840,1,1
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.150840,1,43
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.150840,1,100
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.150840,1,257
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.150840,1,274
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Μεηάθξαζε κόλν ηεο κπιε λνπθιενηηδηθήο αιιεινπρίαο:  
 
5’3’ Frame 3 
 

S L E E L P E T S G K T T R R F F F N L S S I P T E E F I T S A E L Q V F R E Q 

M Q D A L G N N S S F H H R I N I Y E I I K P A T A N S K F P V T R L L D T R 

L V N Q N A S R W E S F D V T P A V M R W T A Q G H A N H G F V V E V A 

H L E E K Q G V S K R H V R I S R S L H Q D E H S W S Q I R P L L V T F G H 

D G K G H P L H K R E K R Q A K H K Q R K R L K S S C K R H P L Y V D F S 

D V G W N D W I V A P P G Y H A F Y C H G E C P F P L A D H L N S T N H A 

I V Q T L V N S V N S K I P K A C C V P T E L S A I S M L Y L D E N E K V V L 

K N Y Q D M V V E G C G C R Stop 

 

Red:  open reading freams 

 

MULTALIN 
 

Έγηλε ζύγθξηζε ηεζζάξσλ αιιεινπρηώλ: 1) νιόθιεξε ε FASTA , 2) ε αιιεινπρία 
ακηλνμέσλ από ηα δεδνκέλεο ηεο CCDS , 3) ε αιιεινπρία ακηλνμέσλ όπσο 
κεηαθξάζηεθε ην γνλίδην κέζσ ηεο δηαδηθαζίαο expasy → 

proteomics→tools→translate θαη  4) ε αιιεινπρία ακηλνμέσλ κε κεηάθξαζε κόλν ηνπ 

κπιε ηκήκαηνο ηεο λνπθιενηηδηθεο αιιεινπρίαο κέζσ ηεο δηαδηθαζίαο expasy → 

proteomics→tools→translate 

 
Τα απνηειέζκαηα έδεημαλ πσο νη 3 πξώηεο αιιεινπρίεο ηαπηίδνληαη πιήξσο ελώ 4ε 
αιιεινπρία νπζηαζηηθά μεθηλά 116 ακηλνμέα κεηά ηηο ηξεηο πξώηεο θαη από ην 117ν 
ακηλνμύ έσο ην 396ν νη ηέζζεξηο αιιεινπρίεο ηαπηίδνληαη πιήξσο. 
 

Alignment data : 
Alignment length : 396 
Residues conserved for 90 % or more (upper-case letters) : 280 is 70.71 % 
Residues conserved for 50 % and less than 90 % (lower-case letters) : 116 is 
29.29 % 
Residues conserved less than 50 % (white space) : 0 is 0.00 % 
IV conserved positions (!) : 0 is 0.00 % 
LM conserved positions ($) : 0 is 0.00 % 
FY conserved positions (%) : 0 is 0.00 % 
NDQEBZ conserved positions (#): 0 is 0.00 % 
Sequence 0001 : FASTAx0 ( 396 residues). 
Sequence 0002 : CCDSxx1 ( 396 residues). 
Sequence 0003 : expasy ( 396 residues). 
Sequence 0004 : bluexx3 ( 280 residues). 
 

 

 

 

 

 

 

https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.154399,3,1
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.154399,3,41
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.154399,3,98
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.154399,3,255
https://web.expasy.org/cgi-bin/translate/dna_sequences?/work/expasy/tmp/http/seqdna.154399,3,272
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10        20        30        40        50        60 

                      |         |         |         |         |         

| 

FASTAx0      

MVAGTRCLLALLLPQVLLGGAAGLVPELGRRKFAAASSGRPSSQPSDEVLSEFELRLLSM 

CCDSxx1      

MVAGTRCLLALLLPQVLLGGAAGLVPELGRRKFAAASSGRPSSQPSDEVLSEFELRLLSM 

expasy       

MVAGTRCLLALLLPQVLLGGAAGLVPELGRRKFAAASSGRPSSQPSDEVLSEFELRLLSM 

bluexx3 

------------------------------------------------------------ 

Consensus    

mvagtrcllalllpqvllggaaglvpelgrrkfaaassgrpssqpsdevlsefelrllsm 

Prim.cons.   

MVAGTRCLLALLLPQVLLGGAAGLVPELGRRKFAAASSGRPSSQPSDEVLSEFELRLLSM 

 

                     70        80        90       100       110       

120 

                      |         |         |         |         |         

| 

FASTAx0      

FGLKQRPTPSRDAVVPPYMLDLYRRHSGQPGSPAPDHRLERAASRANTVRSFHHEESLEE 

CCDSxx1      

FGLKQRPTPSRDAVVPPYMLDLYRRHSGQPGSPAPDHRLERAASRANTVRSFHHEESLEE 

expasy       

FGLKQRPTPSRDAVVPPYMLDLYRRHSGQPGSPAPDHRLERAASRANTVRSFHHEESLEE 

bluexx3  

--------------------------------------------------------SLEE 

Consensus    

fglkqrptpsrdavvppymldlyrrhsgqpgspapdhrleraasrantvrsfhheeSLEE 

Prim.cons.   

FGLKQRPTPSRDAVVPPYMLDLYRRHSGQPGSPAPDHRLERAASRANTVRSFHHEESLEE 

 

                    130       140       150       160       170       

180 

                      |         |         |         |         |         

| 

FASTAx0      

LPETSGKTTRRFFFNLSSIPTEEFITSAELQVFREQMQDALGNNSSFHHRINIYEIIKPA 

CCDSxx1      

LPETSGKTTRRFFFNLSSIPTEEFITSAELQVFREQMQDALGNNSSFHHRINIYEIIKPA 

expasy       

LPETSGKTTRRFFFNLSSIPTEEFITSAELQVFREQMQDALGNNSSFHHRINIYEIIKPA 

bluexx3      

LPETSGKTTRRFFFNLSSIPTEEFITSAELQVFREQMQDALGNNSSFHHRINIYEIIKPA 

Consensus    

LPETSGKTTRRFFFNLSSIPTEEFITSAELQVFREQMQDALGNNSSFHHRINIYEIIKPA 

Prim.cons.   

LPETSGKTTRRFFFNLSSIPTEEFITSAELQVFREQMQDALGNNSSFHHRINIYEIIKPA 

 

                    190       200       210       220       230       

240 

                      |         |         |         |         |         

| 

FASTAx0      

TANSKFPVTRLLDTRLVNQNASRWESFDVTPAVMRWTAQGHANHGFVVEVAHLEEKQGVS 

CCDSxx1      

TANSKFPVTRLLDTRLVNQNASRWESFDVTPAVMRWTAQGHANHGFVVEVAHLEEKQGVS 

expasy       

TANSKFPVTRLLDTRLVNQNASRWESFDVTPAVMRWTAQGHANHGFVVEVAHLEEKQGVS 
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bluexx3      

TANSKFPVTRLLDTRLVNQNASRWESFDVTPAVMRWTAQGHANHGFVVEVAHLEEKQGVS 

Consensus    

TANSKFPVTRLLDTRLVNQNASRWESFDVTPAVMRWTAQGHANHGFVVEVAHLEEKQGVS 

Prim.cons.   

TANSKFPVTRLLDTRLVNQNASRWESFDVTPAVMRWTAQGHANHGFVVEVAHLEEKQGVS 

 

                    250       260       270       280       290       

300 

                      |         |         |         |         |         

| 

FASTAx0      

KRHVRISRSLHQDEHSWSQIRPLLVTFGHDGKGHPLHKREKRQAKHKQRKRLKSSCKRHP 

CCDSxx1      

KRHVRISRSLHQDEHSWSQIRPLLVTFGHDGKGHPLHKREKRQAKHKQRKRLKSSCKRHP 

expasy       

KRHVRISRSLHQDEHSWSQIRPLLVTFGHDGKGHPLHKREKRQAKHKQRKRLKSSCKRHP 

bluexx3      

KRHVRISRSLHQDEHSWSQIRPLLVTFGHDGKGHPLHKREKRQAKHKQRKRLKSSCKRHP 

Consensus    

KRHVRISRSLHQDEHSWSQIRPLLVTFGHDGKGHPLHKREKRQAKHKQRKRLKSSCKRHP 

Prim.cons.   

KRHVRISRSLHQDEHSWSQIRPLLVTFGHDGKGHPLHKREKRQAKHKQRKRLKSSCKRHP 

 

                    310       320       330       340       350       

360 

                      |         |         |         |         |         

| 

FASTAx0      

LYVDFSDVGWNDWIVAPPGYHAFYCHGECPFPLADHLNSTNHAIVQTLVNSVNSKIPKAC 

CCDSxx1      

LYVDFSDVGWNDWIVAPPGYHAFYCHGECPFPLADHLNSTNHAIVQTLVNSVNSKIPKAC 

expasy       

LYVDFSDVGWNDWIVAPPGYHAFYCHGECPFPLADHLNSTNHAIVQTLVNSVNSKIPKAC 

bluexx3      

LYVDFSDVGWNDWIVAPPGYHAFYCHGECPFPLADHLNSTNHAIVQTLVNSVNSKIPKAC 

Consensus    

LYVDFSDVGWNDWIVAPPGYHAFYCHGECPFPLADHLNSTNHAIVQTLVNSVNSKIPKAC 

Prim.cons.   

LYVDFSDVGWNDWIVAPPGYHAFYCHGECPFPLADHLNSTNHAIVQTLVNSVNSKIPKAC 

 

                    370       380       390 

                      |         |         | 

FASTAx0      CVPTELSAISMLYLDENEKVVLKNYQDMVVEGCGCR 

CCDSxx1      CVPTELSAISMLYLDENEKVVLKNYQDMVVEGCGCR 

expasy       CVPTELSAISMLYLDENEKVVLKNYQDMVVEGCGCR 

bluexx3      CVPTELSAISMLYLDENEKVVLKNYQDMVVEGCGCR 

Consensus    CVPTELSAISMLYLDENEKVVLKNYQDMVVEGCGCR                         

Prim.cons.   CVPTELSAISMLYLDENEKVVLKNYQDMVVEGCGCR   

 

 
 

ΕΝΔΟΝΟΥΚΛΕΑ΢Ε΢ ΠΕΡΙΟΡΙ΢ΜΟΥ 
 

Από ην NEBcutter βξίζθνπκε πνηεο ελδνλνπθιεάζεο θαη ζε πνία/πόζα ζεκεία θόβνπλ 
ηε αιιεινπρία DNA ηνπ γνληδίνπ BMP2. 
 
Η παξαθάησ εηθόλα δείρλεη ηηο ελδνλνπθιεάζεο πνπ θόβνπλ ζε 2 ζεκεία: 
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Η παξαθάησ εηθόλα δείρλεη ηηο ελδνλνπθιεάζεο πνπ θόβνπλ ηελ αιιεινπρία ζε 3 
ζεκεία: 

 
 

 
 

Από ηελ uniprotKB βξίζθνπκε ηα PDB entries πνπ είλαη δηαζέζηκα θαη επηιέγνπκε 
απηό κε ην κηθξόηεξν resolution, γηα ηελ BMP2 απηό είλαη 1.85Å θαη ν θσδηθόο γηα 
ηελ PDB είλαη 2H62. Σηε ζπλέρεηα πεγαίλνπκε ζηε ζειίδα RCSB-PDB θαη θαηεβάδνκαη 
ην αξρείν .pdb ηεο 2H62 πξνθεηκέλνπ λα ην ρξεζηκνπνηήζνπκε γηα λα πάξνπκε 
απεηθόληζε ηεο πξσηεΐλεο ζην RasMol. 
 
Σηε πξαγκαηηθόηεηα ε BMP2 είλαη κηα κεγάιε δηκεξήο πξσηεΐλε ελώ ηα αξρείν ηεο 
PDB αλαθέξνληαη κόλν ζε ηκήκα ηεο πξσηεΐλεο πνπ επηηεύρζεθε ε X-ray αλάιπζε 
ηνπ.   
 
Σην RasMol παίξλνπκε δηάθνξεο εηθόλεο γηα ηε δνκή ηεο 2H62. Παξαθάησ δίλνληαη 
απεηθνλίζεηο κε ρξσκαηηζκό αλά αιπζίδα θαη έπεηηα κε ρξσκαηηζκό κε βάζε ηε 
δεπηεξνηαγή δνκή. 
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Από ηε δεύηεξε απεηθόληζε βξίζθνπκε όηη έρεη 8 έιηθεο θαη 26 β-θύιια. 
 
Τέινο, από ην RasMol command line δίλνπκε εληνιέο γηα ζπγθεθξηκέλεο 
απεηθνλίζεηο/επηζεκάλζεηο. Γηα παξάδεηγκα ζηε παξαθάησ εηθόλα κε ηηο εληνιέο: 

 Select cys 
 Color red 

Χξσκαηίδνληαη θαη νη 304 θπζηετλεο ηεο πξσηεΐλεο ζε θόθθηλν ρξώκα. 
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Αθόκα, 3D απεηθνλίζεηο γηα ηελ 2H62 κπνξνύκε λα πάξνπκε θαη κέζα από ηελ ζειίδα 
ηεο PDB από ηελ επηινγή Protein Workshop θαη θάλνληαο Launch RCSB-protein 
workshop. Η παξαθάησ εηθόλα δίλεη ηελ απεηθόληζε ηεο 2H62 κε βάζε ηε 2ν ηαγή 
δνκή όπσο δίλεηαη από ην protein workshop.  

 

 
 

Η απεηθόληζε απηή θαίλεηαη λα δηαθέξεη ιίγν από απηήλ ηνπ RasMol, γηα παξάδεηγκα 
εδώ θαίλνληαη 6 έιηθεο. Οη δηαθνξέο νθείινληαη ζην όηη ε θάζε εθαξκνγή κπνξεί λα 
βαζηζηεί ζε δηαθνξεηηθέο πεγέο. Πην ζπγθεθξηκέλα, ζηε ζειίδα RCSB-PDB θαη ζηελ 
ελόηεηα Sequence δίλνληαη πιεξνθνξίεο γηα ηελ 2ν ηαγή δνκή ηόζν κε βάζεη ηνπο 
ζπγγξαθείο όζν θαη κε βάζε ηελ DSSP. Δλώ νη ζπγγξαθείο απαξηζκνύλ 6 έιηθεο ζηηο 
4 αιπζίδεο, ε DSSP δίλεη ζύλνιν 9 ειίθσλ γηα ηηο 4 αιπζίδεο. Μηα 3ε πεγή, ε STRIDE 
δίλεη ζύλνιν 8 ειίθσλ. Παξόκνηεο απνθιίζεηο παξαηεξνύληαη γηα ηνλ αξηζκό ησλ β-
θύιισλ. Βιέπνπκε δειαδή κηα πνηθηιία πξνβιέςεσλ γηα ηε δεπηεξνηαγή δνκή. 


