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1) Realizar un análisis filogenético de las secuencias nosZ mediante

máxima verosimilitud (ML) para secuencias de aminoácidos e

inferencia bayesiana (Bayessian) en secuencias de nucleótidos.

2) Establecer el perfil de la enzima óxido nitroso reductasa.

3) Programación de scripts que automaticen partes de proceso.

Objetivos generales



Objetivos específicos
1) Descarga y filtrado de las secuencias correspondientes al gen nosZ.

2) Identificación de secuencias y filtrado de información redundante, así como información que

suponga contaminación o ruido.

3) Alineamiento de las secuencias mediante algoritmos específicos para nucleótidos o aminoácidos.

4) Evaluación de la existencia de señal filogenética.

5) Realización de la filogenia mediante métodos de ML y Bayessian.

6) Evaluación de las topologías obtenidas.

7) Establecimiento del perfil de la proteína.

8) Programación de script que automatice algunos de los pasos más significativos del proceso.
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Perfil de la proteína



Perfil de la proteína (calidad)

  

a) ProQ2 quality assesment b) Clashes 

 

 

c) Rotamers d) Ramachandran analysis 

 

 

e) Alignment confidence f) Disorder 
 

Pelagimona varians (Clado I) Algoriphagus lacus (Clado II) 
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Nitro oxido reductasa
Resolución : 1,7 Å



Perfil de la proteína (función)

Pelagimona varians (Clado I) Algoriphagus lacus (Clado II) 

Nitro oxido reductasa
Resolución : 1,7 Å

  
a) Conservation b) ProtinDB Interface 

  
c) PI-Site Interface d) Pocket detection 

 
 

e) Mutational sensitivity 
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Conclusiones
1) Realizar un análisis filogenético de las secuencias nosZ mediante máxima

verosimilitud (ML) para secuencias de aminoácidos e inferencia bayesiana

(Bayessian) en secuencias de nucleótidos.

2) Establecer el perfil de la enzima óxido nitroso reductasa.

3) Programación de scripts que automaticen partes de proceso.

Objetivos generales

Objetivos específicos
1) Descarga y filtrado de las secuencias correspondientes al gen nosZ.

2) Identificación de secuencias y filtrado de información redundante, así como información que

suponga contaminación o ruido.

3) Alineamiento de las secuencias mediante algoritmos específicos para nucleótidos o aminoácidos.

4) Evaluación de la existencia de señal filogenética.

5) Realización de la filogenia mediante métodos de ML y Bayessian.

6) Evaluación de las topologías obtenidas.

7) Establecimiento del perfil de la proteína.

8) Programación de script que automatice algunos de los pasos más significativos del proceso.
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