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Dada la siguiente secuencia:

ATATGTCTCGTGGGTTATCTCAACGTCTCGCCAACGCGAGTGTCAGCCTGAAATTGGCAGTCGGCTTTGGCCTGGTCATGCT

AATGACCCTGATGATCTCGGCCACCGGCTGGTTCAGCAACCAGGCGCTTATTGATCGTGGCGACCGTGTCACAGCGATTG

CAGAGATCAACGAGTTGACGCTTCAGTTGCGCATCAACCGTTCCCGTTACGAAGACCTGTTCAACGCAGAAAGCGCGGCA

GAAGTCAGAACTACCCTGGATCAACTTGATGCAGCACTTGCGTACGCGAGAAGCCTGCTGCGCTCACCTGAAAACCTCCA

GTCACTTGATGGTCAGATCCAGACCGCTCGTGAATACCGCCAGTCGTTCGCGGACATGTCCAAAGCCATCGATGTTCGCG

AGGCCAGCCGCAGTCAGATGGGCGACAACGCCGACAAGGCGGTGGATCAGGCCAACAAGGTGGAAGCGGAGTTGCTCAAG

GCAGATAACATCCTCGCCTTCAACGGCATCGTTGGCGTCAGCAAGCTGATTCAACAGGCGCGCTTCCAGGTTCGTGGTTA

CACCTACAGCGGCCGTCCGGACTTTGAAAAGAACGCCAACCAGGCTATCGATGAAGCCGTTACCGGGATCAACACCCTGG

CCGGTGACATTTCCTCCGAATACCTGCCGTTGCTGCAACAGGCCGTGGTCGGCCTAAAAGGCTACCGCGCTGCGGTAGGC

CAGTATCGGGACGCGCAAGCCGCCAGCCAGGCCGCGCTGGAGAAAATGACAGCGCTGGGCACCACCATGCTGGCCACCAG

CAATGAAATGATCGCCAGGCAGAACAAAAGCCGCAACGCAGACAGCGACAAGTCAGTCCTGATGATCGCTGTAGCCACCG

CGCTGGCGCTGGTGATGAGCATTCTGGCAGCCTGGATAATCACCCGTCAGATCACCACGCCCCTACAGGAAACCCTTGAA

GTGGTTGAGCGCGTTGCCTCCGGCGACCTGAGTCGCAACCTGCGGGTCGATCGCAAGGATGAGCTGGGCAAGCTGCAAAG

CACCATCCAGCGCATGACTGTCAGCCTGCGTGAGCTGGTTGGCGGTATCCGTGACGGCGTGACGCAGATTGCCAGTGCTG

CTGAGGAATTGTCGGCAGTCACCGAGCAGACCAGTGCCGGGGTCAACAGCCAGAAGGTCGAGACCGATCAGGTGGCCACG

GCCATGCATGAGATGACCGCCACGGTTCAGGAAGTGGCACGCAACGCCGAAGAAGCCTCTGAAGCTGCGGTAGCCGCCGA

TCAGCAGGCCCGTGACGGTGAACGCGTGGTCAAGGAGGCCATCGCGCAGATCGAACGCCTCGCCTCTGCGGTGGGCAATT

CCAGCGAAGCAATGGGTGCCCTGAAACAGGAAAGCGAGAAGATCGGCAGCGTGCTGGACGTTATCAAGTCGGTCGCGCAA

CAGACCAACCTGCTGGCCCTGAACGCCGCCATTGAAGCAGCCCGTGCCGGTGAAGCGGGTCGCGGGTTCGCCGTAGTCGC

CGACGAGGTGCGCAGCCTTGCGCAGCGCACCCAGAAGTCCACCGAAGAAATCGAAGCGCTGATTGCCAGCCTGCAAAGCG

GCACTCACCAAGCCGCGACGGTCATGGACAGCAGCCGCGAGCTGAGCGCCAGCAGCGTGGAGCTGACCCGTCGGGCCGGT

GGATCGCTGGAAAACATCACCAAAACCGTTTCGGCCATCCAGTCGATGAATCAGCAGATTGCCGCCGCAGCCGAACAACA

GAGCGCCACCGCCGAAGAGATCAATCGCAGCATCATCAATGTGCGCGATGTTTCCGAACAGACCTCAGCGGCCAGTGAAG

AAACGGCAGCCTCAAGCGTCGAGCTGGCCAGACTCGGCAATCACCTGCAGTTGCTGGTAAGCCGCTTTACCGTCTGA

1) ¿Cuál sería la correspondiente secuencia de aminoácidos? Identifica la malla de lectura más probable.

2) Construye un archivo fasta con la secuencia de aa. Calcula su punto isoléctrico y su peso molecular.

3) Utilizando BLAST, identifica proteínas similares en otros organismos. ¿Qué base de datos debería emplearse? ¿Cual es la proteína más parecida y que valor e tiene?
4) Elige 8 genes homólogos pertenecientes a especies distintas y realiza un alineamiento múltiple. ¿Qué deduces del alineamiento?
5) Con las secuencias del punto anterior construye 2 árboles filogenéticos empleando algoritmos diferentes. ¿Qué deduces de los árboles obtenidos?
6) Identifica dominios en la proteína y escribe los identificadores de dichos dominios.

7) ¿Existen proteínas de este tipo en procariotas y en eucariotas?

8) Haz una predicción de segmentos transmembrana empleando 2 programas diferentes. Con estos datos, realiza un consenso de las predicciones de TM y escribe la posición de las posibles TMs.

9) ¿Existen estructuras tridimensionales de este tipo de proteínas? Si es así, visualiza una de ellas. ¿Qué estructuras secundarias observas?

10) Recaba información sobre la función de esta proteína y resúmela en menos de 300 palabras.
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