· EJERCICIOS DE PREDICCIÓN DE CARACTERÍSTICAS 3D: 

Encontrar las secuencias de nucleótidos de los siguientes AC y traducirlas en el servidor EXPASY a aminoácidos:

AJ748344

AJ310426
Con las secuencias polipeptídicas obtenidas: 

1. Enviarlas al servidor de modelado por homología SWISS-MODEL. Visualizar los resultados con RasMol. Comparar con el modelo.
2. Encontrar la secuencia de aminoácidos de la cisteín proteasa papaína. Enviar la secuencia a los diferentes servidores de predicción de threading (Fugue, Phyre, PsiPred). Comparar los resultados obtenidos con la estructura real de la proteína. 
