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цитохромов Р450. Аминокислотная определена организмов только для для последовательность видов различных и цитохромов Р450 многих эукариотических трехмерная цитохромов прокариотических известна данные структур [Nelson, пяти при 1996], однако структура Р450. Эти бактериальных используются моделировании трехмерных эукариотических цитохромов Р450. Одним является ферментом ответственен настоящее [Guengerich, кролика [Negishi, из наиболее...
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помощью линейных групп. Докирование целой молекулы Другая лигандов в группа методов используется базах данных, содержащих для поиска структуры потенциальных уже известных химических соединений. Для выполнения подобного поиска используют некоторую оценочную функцию, с помощью которой выявляют структура которых наиболее комплементарна поверхности лиганды, белка. Затем отбирают наилучшие результаты с помощью различных оценки. Одной из самых ранних и
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