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Objetivos generales

1) Realizar un analisis filogenético de las secuencias nosZ mediante
maxima verosimilitud (ML) para secuencias de aminoacidos e
inferencia bayesiana (Bayessian) en secuencias de nucleotidos.

2) Establecer el perfil de la enzima 0xido nitroso reductasa.

3) Programacion de scripts que automaticen partes de proceso.



2)

3)
4)
5)
6)
7)

8)

Objetivos especificos

Descarga y filtrado de las secuencias correspondientes al gen nosZ.

Identificacion de secuencias y filtrado de informacion redundante, asi como informacién que
suponga contaminacion o ruido.

Alineamiento de las secuencias mediante algoritmos especificos para nucleétidos o aminoacidos.
Evaluacion de la existencia de sefial filogenética.

Realizacion de la filogenia mediante métodos de ML y Bayessian.

Evaluacion de las topologias obtenidas.

Establecimiento del perfil de la proteina.

Programacion de script que automatice algunos de los pasos mas significativos del proceso.
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btencion secuencias aminoacidos

$ esearch -db protein -query "nosZ" | efetch -format fasta >[nosz_prot.fasta ] 44.607
|
N/
L >CAF74886. nitrous-oxide reductase, partial [Pseudomonas stutzeri]
éQue Nnos Sobra? >CAG26676. nitrous oxide reductase [Wolinella succinogenes]
>BACS55278. nitrous oxide reductase, partial [Marinobacter sp. HS9]
il H >BAC55277. nitrous oxide reductase, partial [Marinobacter sp. HB7]
Utlllcemos herramlentanel >BACS55276. nitrous oxide reductase, partial [Marinobacter sp. HS7]
H >BACOO87S5. NosD [Pseudomonas sp. MT-1]
tEErrT]Ir]aI >BACOO874. nitrous oxide reductase [Pseudomonas sp. MT-1]

>BACOO873. NosR [Pseudomonas sp. MT-1]

listal.txt

$ grep -Eiv "sp.|uncultured|unclassified| culture| \[bacteri
symbiont|endosymbiont |\proteobacterium|division|aa
partial | nosD| nosY |norL |[nosR " lista1.txt >|lista2.txt

$ gawk -F' ' "{print $1}' lista2.txt $ gawk -F'[I" ' {print $2}' lista2.txt >[lista3_2.txt|

$ gawk -F ' ' {print $2}' lista4.txt | sort -u > lista5.txt 451
[ Numero de géneros Unicos ]

$ grep "oxide reductase"” nosz_prot.fasta

26.194

m |proteobacterial endosymbiont |
|raceae|bacterium]| bacterium |

paste -d ' ' lista3__1.txt lista3_2.txt | sort -u-k2.,3

+ revision y limpieza manual
ultima

1.103




? listad.txt
2 TAT-dependent ide reductase Sk
MRDENEXPTGIDRRHLLGGTAKVAALAGLTGALG GAAVTTAGGSA!

Filtro sdlo ID

MRDENEKP
SWP_20:

filtro.txt

sfetch -db ipg -id toda |a lista' format ipg | grep ‘RefSteq’| gawk {print $11.512,57 $3 54,55 $6 > info_nuclectidos

fastafetcher.py

python fastafetcher.py—f nosz_prot.fasta—k

Inf leotidos. ionli
filtra.txt—o limpio.fasta nfo_nucleotidos.txt Comparacion listas

download.py
Reverse_complement.py

merge2files.py

TAT-dependent nitrous-axide reductase [Sulfitobacter mediterraney
MSAEETAKKGFSRAGYLTAGAMAAGAGLASGFVPGSAKPAMAGASKVNLAPGELDPYY
685600.1 TAT-dependent n wite reductase [Skermanella mucasa)
DETKXTVEQAMSICRAELLGGTARLATLAGLTGAGGGAAATLVGOSLLARTS
1 Sec-dependent nitrous-oxide reductase [Pedobacte
TV TAMGFSGCKPGRVSOEADGDAAEKVYVAPGKYDELY)

anual.fasta
forward.fasta everse.fasta

secuencias_nt.fasta

QC + Alineamiento QC + Alineamiento

Prottest jModeltest

AC= " GTR+I+G

BIC 2>
S
SeCue

hcia S

|
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|
|
|
| forward2 fasta
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|
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Topologia aminoacidos
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Perfil de la proteina
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Model dimensions X:65.381 ¥:93.702
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Top model

Model (left) based on template c2iwkB

PDB header:oxidoreductase

i B: PDB Molecule:nitrous oxide reductase;

le: inhibitor-bound form of nitrous oxide reductase from2
achromebacter cycloclastes at 1.7 angstrom resolution

Confidence: 100.0% Coverage:
589 residues ( 92% of your sequence) have been modelled with
100.0% confidence by the single highest scoring template.
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,,Perfil de la proteina (calidad)
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Conclusiones

Objetivos generales

< 1)

% 2)

(SN L N S Y

3)

Realizar un andlisis filogenético de las secuencias nosZ mediante maxima
verosimilitud (ML) para secuencias de aminoacidos e inferencia bayesiana
(Bayessian) en secuencias de nucleotidos.

Establecer el perfil de la enzima 0xido nitroso reductasa.

Programacion de scripts que automaticen partes de proceso.

Objetivos especificos

1)
2)

3)
4)
5)
6)
7
8)

Descarga y filtrado de las secuencias correspondientes al gen nosZ.

Identificacion de secuencias y filtrado de informacion redundante, asi como informacion que
suponga contaminacion o ruido.

Alineamiento de las secuencias mediante algoritmos especificos para nucleétidos o aminoacidos.
Evaluacion de la existencia de sefial filogenética.

Realizacion de la filogenia mediante métodos de ML y Bayessian.

Evaluacion de las topologias obtenidas.

Establecimiento del perfil de la proteina.

Programacion de script que automatice algunos de los pasos mas significativos del proceso.



Wow (Kielokaz ID 359)

by KieLoKaz

This song is free to use under specific conditions.

FIN

If | Can't Dance It's Not My
Revolution

by Quantum Jazz

This song is free to use under specific conditions.
Continue reading...



