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RESUMEN

Las secuencias simples (con baja complejidad composicional) se presentan en
regiones codificantes, estas son producidas principalmente por el fendmeno
conocido como slippage-like (patinaje de la polimerasa), incorporando sus
productos en la proteina siendo una fuente de variabilidad genética.

Los analisis de las secuencias simples de l0s tres genomas microbianos
completos de Haemophilus influienzae, Methanococcus jannaschii y
Saccharomyces cerevisiae revelan que la baja complejidad tiene una amplia
distribucion en todos los grupos funcionales propuestos por Riley (1993); la
composicion, los segmentos cargados, los aminoacidos hidrofébicos y de
transmembrana, los multitipletes, las estructuras repetidas, la periodicidad y la
espacialidad que presentaron las secuencias simples revelan que no se tiene
una correlacién entre las propiedades fisico-quimicas y la funcion bioldgica,
manteniendo diferentes estructuras secundarias en las proteinas que
participan.

Dentro de las proteinas que presentan una baja complejidad se
encontraron las  ferrodoxinas, @DNA  polimerasas  ATP-sintetasas,
topoisomerasas y ribosomales proteinas muy antiguas; de igual manera las
secuencias simples se han visto involucradas en organismos patogenos y en
enfermedades genéticas, lo que sugiere que el fendbmeno del patinaje de la
polimerasa es muy antiguo, estando presente en el dltimo ancestro comin a
todos los seres vivos (cenancestro) y por lo tanto precede a la patogénesis.

La ocurrencia de las secuencias simples en varias funciones, la
antigliedad de algunas proteinas y su presencia en los tres dominios, sugiere
que el proceso de patinaje de la polimerasa no es solo un importante proceso
en la evolucion de genomas completos, sino también en el origen y evolucion

de las proteinas.



1. INTRODUCCION

1.1 Secuencias simples.

Las secuencias simples son regiones de DNA ¢ proteinas caracterizadas por
una escasa variabilidad de sus componentes (nucledtidos y aminoacidos
respectivamente), por lo que presentan una baja complejidad en términos de
composicién. Estas secuencias también son conocidas como: secuencias
cripticas 0 microsatélites (esta ultima solo en DNA no cadificante). Las
secuencias simples se encuentran ampliamente distribuidas tanto en especies
procariontes como eucariontes, en regionés no codificantes del material
genético como en las codificantes, lo que ha sugerido que este tipo de
secuencias tiene un papel importante en la evolucién del tamafio de genomas y
como fuente de variabilidad genética (Tauttz et al., 1986; Hancock, 1995).

El analisis de las bases de datos de proteinas sugiere que el 25% de los
residuos de aminoacidos presenta segmentos con sesgos composicionales y
cerca del 50% de las proteinas contiene al menos una regidn con esta
caracteristica (Woatton, 1997). En los -iitimos afios el interés por las
secuencias simples se ha incrementado, dado su papel en diferentes
fenébmenos bioldgicos como: enfermedades genéticas, adaptabilidad de
organismos patdgenos (como Neisseria gonorrhoeae y Haemophilus
influenzae) y determinacion de parentesco entre poblaciones de especies
silvestres (Moxon y Wills, 1999). Por otro lado, el estudio de este fendmeno
puede ayudar a entender el origen y la evolucion de las proteinas, asi como el

crecimiento y la variabilidad del material genético (Wootton, 1997).
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Las secuencias simples son producidas principalmente por procesos tipo slippage-
like (patinaje o tartamudeo de la polimerasa, Fig. 1), durante el proceso de la
replicacion del DNA y son reguladas por los mecanismos de reparacion del DNA

(Tautz y Schiétterer, 1994).

a) Replicacic’m del DNA,

DNA polimerasa

DNA pareado
/\/ I Direccion de  /
Inicia de Ia MOlde dela replicacidn
sintesis de la hebra
hebra 3

Molde de la
hebra Primera hebra
1 / nueva

RNA
primer

Proteinas
Molde de la hebra

0 /
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Fig. 1. Proceso tipo sfjppage-like o patinaje de Ia polimerasa, modificado de Moxon y Wills, (Scientific
American, enero de 1999). a) el complejo de la DNA polimerasa separa la doble hélice del DNA copiando
ambas hebras. La DNA polimerasa empieza a sintetizar pequefios fragmentos (1) inicia con un RNA primer,
generando un fragmento pequefio, la DNA polimerasa se patina formando una horquilla, se siguen
sintetizando fragmentos (2) cuando la polimerasa termina el fragmento, el RNA primer es removido y los dos
fragmentos son unidos al DNA. Incrementando el niimero de repeticiones b) ocurre cuando ta nueva hebra se
patina provocando repeticiones, al ensamblarse con el molde viejo se ganan repeticiones en la nueva hebra )
sucede cuando las enzimas de reparacion cortan las repeticiones.



‘Las secuencias simples pueden identificarse por tres propiedades: a)
complejidad: propiedad computable, que resulta de la composicion de la
secuencia y permite hacer una represéntacién generalizada de los sesgos
composicionales; b) patrones: son secuencias sencillas caracterizadas por su
contenido, su distribucién de residuos y sus k-gramas (un k-grama es una
palabra de k-letras); ¢) periodicidad: es la repeticion de residuos o k-gramas a

intervalos constantes (Wootton, 1997). (Cuadro 1).

Cuadro 1. Ejemplo de las propiedades de una secuencia simple (GgAg)

Complejidad GAAGGAAAGGGAGAGA sin patron ni periodicidad

Periodicidad GAGAGAGAGAGAGAGA posee periodicidad y de ello resultan
patrones de sus k-gramas

Patrén GGAGGAAAAGGAAGGA posee patrones (k-gramas) GGA vy
AGGA, pero su distribucién es irregular
Y no muestra periodicidad

Estas propiedades pueden ser analizadas y cuantificadas por diferentes
algoritmos ya sea por métodos graficos ¢ analiticos; la matriz de puntos (dot-
plot) de una secuencia puede evidenciar la baja complejidad de manera visual
por medio de la saturacion de puntos en una region de la matriz, lo que hace al
analisis visual un instrumento importante en la determinacion de secuencias

simples. (Fig. 2).
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Fig. 2. Representacion visual de dos secuencias de aminoacidos, por medio de una matriz de puntos (dot-

plot), para la determinacién de secuencias simples, a) ta secuencia SR40Q al compararse contra elia

misma, preserta segmentos con sesgos composicionales representados por la saturacién de puntos y en

b) la secuencia HID115 al compararse contra ella misma, esta no presenta segmentos con sesgos

comnosicianales



La complejidad de una secuencia fue definida por Wootton y Federhen {1993)
como el producto del nimero de secuencias posibles en un segmento n, por el
inverso del logaritmo (base 20 6 4, segun el caso), de una ventana de tamario L
{ecuacién 1). Esta ecuacién puede ser utilizada para cuantificar la complejidad de

una secuencia, dando una alternativa de analisis al método grafico (dof-plof).

(L
Ky = log 20 20
L H ni!

=1

.

Ecuacién 1. Donde K1 es el valor complejidad, 7 son los 20 aminodcidos 6 los 4 nucledtidos de la secuencia y
L es el nimero de secuencias probables (Wooton y Fedheren, 1993). (Apéndice I).
1.2 Gendmica y filogenias universales.
El eminente desarrollo de las técnicas de secuenciacidn del material genético ha
producido un importante acervo de informacion biologica, junto a este incremento
de datos moleculares, el desarrollq de las ciencias de la informatica ha permitido
un facil analisis de los mismos. Esto en conjunto, ha permitido plantear nuevas
preguntas en el estudio de la Evolucion, en especial en el analisis de genomas
completos, disciplina que hoy se conoce como gendmica, la cual ofrece nuevas
perspectivas en andlisis y caracterizacién de los mecanismos de expresion,
modificacion y evolucién del genoma (Clark, 1994).

El andlisis filogenético de las secuencias 16/18S rRNA no soclamente

permitié a Woese y Fox (1977) caracterizar a las arqueobacterias como una rama



monofilética claramente definida, sino que también mostré que todas las especies
conocidas forman parte de un mismo arbol filogenético en el cual es posible
distinguir otros dos linajes, formados por las eubacterias y eucariontes. Este arbol
evolutivo sin raiz, que resulté de la comparacién de las secuencias de genes
ortdlogos de rRNA, se trifurca a partir de un ancestro comin. Dicha informacidn
llevo a uno de los planteamientos mas importante de la biologia contemporanea, la
filogenia universal de los seres vivos en tres grandes grupos taxondmicos, los
dominios: Arquea, bacteria y Eucaria (Woese et al., 1990).

En la actualidad se cuenta con 20 genomas completos secuenciados
provenientes de los tres dominios, a) Bacteria: Haemophi/us influenzae
(Fleischmann et. al., 1995), Mycoplasma genitalium (Fraser et al., 1995),
Synechocystis sp. (Kaneko et. al.,, 1996), Mycoplasma pneumnoniae (Himmelreich
et. al., 1996), Helicobacter pylori (Tomb et. al., 1997), Helicobacter pylori (Alm et
al., 1999), Escherichia coli (Blattner et. al., 1997), Bacillus subtilis (Kunst et.al.,
1997), Borrelia burgdorferi (Fraser et al.,, 1997), Aquifex aeolicus (Deckert et al.,
1998), Mycobacterium tuberculosis (Cole et al., 1998), Treponema pallidum
(Fraser et al., 1998), Chlamydia trachomatis (Stephens et al., 1998), Rickettsia
prowazekii (Andersson et al., 1998); b) Arquea: Methannococcus jannaschi (Bult et
al.,, 1996), Methanobacterium thermoautotrophicum (Smith et al, 1997),
Archaeoglobus fulgidus ( Klenk et al., 1997), Pyrococcus horikoshii (Kawarabayasi
ef al., 1998); y c) Eucaria: Saccharomyces cerevisiae (Goffeau et al., 1997). y

Caenorhabditis elegans (www.sanger.ac.uk/Projects/C_elegans/).



1.3 Planteamiento.

Uno de los principales desafios en el estudio de l1a evolucién temprana de la vida,
es entender como se origina e incrementa el material genético y como este se
vuelve fuente de variacién para fa evolucién de las proteinas. La duplicacion
génica (paraloga), y la simbiosis son los principales mecanismos propuestos para
solucionar estos problemas. Si bien, se ha comprobado el importante papel de
estos fenémenos en la elongacidn def material genético (Horowitz, 1945; Waley,

1969), también es cierto que estos no resuelven completamente el problema.

En este trabajo se pretende caracterizar a las secuencias simples que se
encuentran en regiones codificantes de los genomas completos, tratando de
entender el papel que estas han jugado en la evolucién de las proteinas. Si las
secuencias simples estan presentes en un alto porcentaje en las regiones
codificantes del genoma y como estas son producidas principalmente por el
patinaje de la polimerasa (slippage-process), es factible pensar que este
fenémeno a tenido que ver directamente con el incremento de las proteinas, tanto
en su nimero como en su tamafo y es posible que jugara un papel en la

adquisicion de nuevas funciones.
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1.4 Objetivos

Objetivo generat:
-Conocer el papel de las secuencias simples con baja complejidad de tres
genomas microbianos completos (Haemophilus influenzae, Methanococcus

jannaschii, Saccharomyces cerevisiae) en el origen y evolucion de las proteinas.

Objetivos particulares:
-Conocer la frecuencia de secuencias simples (utitizando un método gréfico de
matriz de puntos) en los genomas microbianos completos de Haemophilus

influenzae, Methanococcus jannaschii, Saccharomyces cerevisiae.

-Definir la distribucion funcional de las secuencias con baja complejidad en los tres

genomas completos.

-Realizar un analisis de las secuencias simples encontradas en los tres genomas
microbianos, para conocer la composicion, distribucion de cargas, distribucion de

otros aminoacidos tipo, estructuras repetidas, multitipletes, periodicidad y

£

espacialidad. Con el fin de caracterizar el fenémeno. ] VEE A\
i CUCEA

BIBLIOTECA CENTRAL
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2. MATERIAL Y METODOS

Las secuencias de aminoacidos de los tres genomas microbianos (Haemophilus
influenzae, Methanococcus jannaschii, Saccharomyces cerevisiae) se obtuvieron
por medio del anonymous FTP del GenBank (disponible en
http:/iwww.ncbi.nlm.nih.govl). Se realizd una comparacion de cada una de las
secuencias por medio de una matriz de puntos realizada con el programa Dot plot
Coral Software PROGRAM V1.0 1988. El programa se instalo y corri6é en una PC-
pentium.Con este programé se realiz6 un analisis grafico-visual de todas las
secuencias de aminoécidos provenientes de los tres genomas microbianos, el
programa permite comparar una secuencia contra ella misma mostrando en la
pantalla una matriz de puntos con las intersecciones de los aminoacidos, si existe
una repeticibn de aminoacidos en la secuencia, el resultado visual es
representado por una saturaciéon de puntos. Los célculos del programa fueron
realizados con una ventana minima de cinco (por cada cinco aminoacidos
relacionados se coloca un punto), representando secciones de baja complejidad.
Solamente se tomaron en cuenta las secuencias simples con secciones de baja
complejidad mayores al 20% del total de la secuencia.

Para conocer la distribucién funcional de las secuencias simples, estas se
agruparon de acuerdo a su actividad metabdlica en siete grupos funcionales: |)
Metabolismo de macromoléculas, i) Metabolismo intermediario, Htl) Biosintesis de
moléculas pequefas, V) Procesos celulares, V) Estructura celular, V1) Otras

funciones (Riley, 1993), y Vi{) Hipotéticas ¢ de funcidn desconocida, para effo se
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realizo un programa en lenguaje shell-unix, el cual identifico a las secuencias, con
base a una lista de palabras claves referentes a cada grupo (Apéndice l).

Para analizar las. secuencias que presentan menor grado de complejidad,
se utilizd el programa SEG (segment sequence (s) by local complexity), el cual
analiza la composicion de complejidad local dentro de la secuencia, este programa
se utilizéd con los parametros: L=30, K;=2.6 y K;=2.8 (Wootton y Federhen, 1993),
lo que permite identificar a las secuencias con una marcada baja complejidad
{Apéndice H).

Las secuencias de aminoacidos de los tres genomas que resultaron del
SEG, se analizaron con el programa SAPS (Statistical Analysis of Protein
Sequences), el cual esta disponible en la pagina
http:/fulrec3.unil.ch/software/SAPS_form.htmi. Este programa analiza a) la
composicion de la secuencia la cual es evaluada al- comparar cada aminoéacido
con el valor porcentual ya establecido que se tiene para cada aminoacido, si el
valor se excede se representa con los signos (++) (+), si el valor es muy bajo se
usan los signos (-) (-), b) la distribucién de cargas es evaluada por grupos de 30 a
60 aminoacidos con segmentos cargados ya sean positivos, negativos y
mezclados, ¢) la distribucion de otros aminoacidos tipo se indica por segmentos de
aminoacidos hidrofébicos y de transmembrana, d) las estructuras repetidas son
indicadas por dos alfabetos: los 20 aminoéacidos y 11 letras del alfabeto las que
indican segmentos de aminoacidos hidrofébicos (LVIF), cargados (KR y ED),
pequefios (AG), los aromaticos (YW), el grupo hidroxil (ST) y ef grupo amido (NQ),
e) multitipletes de la secuencia son evaluados por los aminoacidos y las cargas,

contando también altitipietes, f) la periodicidad es identificada por periodos entre 1
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y 10 aminoacidos, por las cargas y la hidrofobicidad, g) la espacialidad es
evaluada por los 20 amino4cidos en cuanto a la significancia larga o corta, maxima
0 minima espacialidad en la distribucion de los aminoacidos. Para todos los
analisis del programa SAPS, solo se tomaron en cuenta las secuencias en las
cuales sus resultados sobrepasan el rango (Apéndice 1V).

Los programas utilizados para los anteriores andlisis se corrieron en una
estacion de trabajo SUN-SPARC 20 y SUN-Ultra 5.

Se anexa un diagrama de flujo, mostrando los la depuracion que se realizo

de las secuencias de aminoacidos provenientes de los tres genomas microbianos.

BIBLIOTECA CENTRAL



Diagrama de flujo.

Obtencion de las secuencias de aminoacidos de los tres
genomas microbianos H. influenzae, M. jannaschiiy S.
cerevisiae por anonymous FTP del Genbank
(http://www.ncbi.nim.nih.gov/)

Analisis grafico (dot-plot) con el programa Sclone.
de las secuencias provenientes de los tres genomas
microbianos.

Secuencias seleccionadas 486

Distribucion funcional de las secuencias simples de
los tres genomas microbianos.
486 secuencias.

Analisis con el programa SEG utilizando los
parametros L=30, K1=2.6, K2=2.8 secuencias
seleccionadas 86

Analisis con el programa SAPS de 86 secuencias
(composicién, distribucién de cargas, distribucion de
otros aminoacidos tipo, estructuras repetidas,
multitipletes, periodicidad y espacialidad).
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3. RESULTADOS

De las secuencias de aminoacidos analizadas por el método gréfico (dot-plot)
provenientes de los genomas microbianos de Haemophilus influenzae,
Methanococcus jannaschii y Saccharomyces cerevisiae se seleccionaron 486 que
presentaban segmentos con baja complejidad mayores al 20% del tamafio de la
secuencia (Cuadro 2), observando el mayor nimero de secuencias simples en el
genoma eucarionte (S. cerevisiae), seguido de la arqueobacteria (M. jannaschii) y
la bacteria (H. influenzae). '

Cuadro 2. Secuencias simples de los tres genomas microbianos

Genoma Secuencias Secuencias simples  Parciento
codificantes
Haemophilus influenzae ® 1,709 57 3.33%
Methanococcus jannaschii * 1,738 90 517%
Saccharomyces cerevisiae © 5,885 339 5.77%

“bacteria " arquea - eucaria

La distribucién funcional de las 486 secuencias simples se realizd para cada

genoma (Fig.3) con base en los siete grupos funcionales, obteniendo el siguiente

acomodo:

Haemophilus influenzae

| Metabolismo de macromoléculas

>HI0067 DNA mismatch repair protein (mutL) {Escherichia coli}

>HI0216 type | restriction enzyme ecokl specificity protein (hsdS) {Escherichia coli}
>H10231 ATP-dependent RNA helicase (deaD) {Escherichia coli}

>H10397 exonuclease VII, large subunit (xseA) {Escherichia coli}

>HI0422 ATP-dependent RNA helicase (srmB) {Escherichia coli}

>H10641 ribosomal protein L7/L12 (rpL7/L12) {Escherichia coli}

>HI0699 rotamase, peptidyl prolyl cis-trans isomerase (slyD) {Escherichia coli}
>HI0990 Iga1 protease (igal) {Haemophilus influenzae}

>H11056 type Il restriction-modification ECOP15 enzyme (mod) {Escherichia coli}



>HI0245 queuosine biosynthesis protein (queA) {Escherichia coli}

>H11283 transcription factor {nusA) {Salmonella typhimurium}

>H11284 initiation factor IF-2 (infB) {Escherichia coli}

>HI0550 lipooligosaccharide biosynthesis protein {Haemophilus influenzae}

Il Metabolismo intermediario

>H!0061 recombination protein (rec2) {Haemophilus influenzae}

>H10220 aerobic respiration control sensor protein (arcB) {Escherichia coli}
>H10251 energy transducer (tonB) {Haemophilus influenzae}

>HI0446 fructose-permease IIBC component (fruA) {Escherichia coli}
>HI0448 fructose-permease IIA/FPR component (fruB) {Escherichia coli}
>HI0916 export factor homolog (skp) Pasteurella multocida

>HI0971 biotin carboxyl carrier protein (fabE) {Escherichia coli}

>HI1232 dihydrolipoamide acetyltransferase (aceF) {Escherichia coli}
>HI1545 C4-dicarboxylate transport protein {Rhizobium leguminosarum}

lit Biosintesis de moléculas pequeiias
>H10264 heme-hemopexin-binding protein (hxuA) {Haemophilus influenzae}
>HI0538 urease protein (ureE) {Helicobacter pylori}

IV Procesos celulares

>HI0049 2-keto-3-deoxy-D-gluconate kinase (kdgK) {Erwinia chrysanthemi}
>HI0664 transport ATP-binding protein (cydC) {Escherichia coli}

>HI0712 transferrin-binding protein 1 (tbp1) {Neisseria meningitidis}
>Hi1339 embryonic abundant protein, group 3 {Triticum aestivum}

>H11706 high-affinity choline transport protein (betT) {Escherichia coli}
>H{1374 cell division protein (mukB) {Escherichia coli}

V Estructura ceiular

>HI0066 N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase (amiB) {Escherichia coli}

>H!10119 adhesin B precursor (fimA) {Streptococcus parasanguis}

>HI0383 outer membrane integrity protein (tolA) {Escherichia coli}

>H10915 UDP-3-0O-(R-3-hydroxymyristoyl)-glucosamine

>HI1579 15 kDa peptidoglycan-associated lipoprotein (Ipp) {Haemophilus influenzae}
>HI1685 outer membrane integrity protein (tolA) {Escherichia coli}

Vi Otras funciones
>HI0861 virulence associated protein homolog (vacB) {Escherichia coli}
>HI1238 heat shock protein (dnaJ) {Escherichia coli}

VIl hipotéticas y funcion desconocida

>H10147 hypothetical protein (SP:P37675) {Escherichia coli}
>HI0259 hypothetical protein (GB:X73124_13) {Bacillus subtilis}
>HI0271 hypothetical protein (SP:P31680) {Escherichia coli}
>HI0519 hypothetical protein (SP:P33024) {Escherichia coli}
>HI0526

>H10594

>H10662

>HI06896 hypothetical protein (GB:UU14003_133) {Escherichia coli}
>H10700 hypothetical protein (GB:U14003_167) {Escherichia coli}
>Hi0756 hypothetical protein (SP:P37690) ) {Escherichia coli}

16
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>HI1053 hypothetical protein (GB:M66060_5) {Alcaligenes eutrophus})
>HI1058

CUCBA
>H11495 \U %pl
>Hi1514 e

>HI1517 25
>HI1566

>Hi1601
>HI1718

Methanococcus jannaschii

| Metabolismo de macromoléculas

>MJ0124 type Y restriction enzime .
>MJ0262 putative translation factor, FUN 12/biF-2 family o PIR:S48519 e~y s
>MJ0291 signal recognition particle protein EGAD:6866 BIBLIOTECA CENTRAL
>MJ0462 ribosomal protein L29 o SP:P22665

>MJ0487 phenylalanyl-tRNA synthase, subunit alpha o SP:P15625

>MJ0508 ribosomal protein L12 o SP:P10623

>MJ0510 ribosomal protein L1 o SP:P15824

>MJ0564 alanyl-tRNA synthase (ala RS) o SP:P43815

>MJ0591 proteasome, subunit alpha o Gi:1002686

>MJ0782 transcription initiation factor IIB PIR:S34116

>MJ0882 ATPase, vanadate-sensive o PIR:A38542

>MJ1042 DNA-dependent RNA polymerase, subunit A’ 0 SP:P41556

>MJ1176 ATP-dependent 263 protease regulatory subunit 4 EGAD:827

>MJ1214 type | restriction enzyme EGAD:28293

>MJ1238 prolyl-tRNA synthetase  SP;P07814

>MJ1263 methionyl-tRNA synthetase EGAD:28284

>MJ1422 replication factor CEGAD:237

>MJ1505 putative ATP-dependent RNA helicase, elF-4A family SP:P40562
>MJ1512 reverse gyrase  SP:Q08582

II Metabolismo intermediario

>MJ0152 carbon monoxide dehydrogenase, alpha subunit o SP:P27988
>MJ0156 carbon monoxide dehydrogenase, iron-sulfur subunit o SP:P27273
>MJ0221 ATP synthase, subunit K o SP:P43457

>MJ0222 ATP synthase, subunit Y o SP:P43439

>MJ0514 polyferredoxin o PIR:524802

>MJ0542 phosphoenolpyruvate synthetase o SP:P42850

>MJ0829 peptide chain release factor

>MJ0832 anaerobic ribonucleoside-triphosphate reductase o SP:P28903
>MJ0860 bifunctional short chain isopreny) diphosphate synthase o P:S75695_1
>MJ1231 oxaloacetate decarboxylase, alpha subunit SP:Q03030
>MJ1303 polyferredoxin PIR:G30315

>MJ1408 GTP-binding protein, GTP1/0BG-family GP:U43281_15

Il Biosintesis de moléculas pequeiias

>MJ1057 glycosy! transferase GP:U14554_5

>MJ1362 NADH dehydrogenase, subunit 1 GP:L.29771_1

>MJ1420 glutamine-fructose-6-phosphate transaminase SP:P17169



>MJ1268 branched-chain amino acid transport protein livH SP:P08340

IV Procesos celulares
>MJ1156 cell division control protein CDC48 SP:P25694
>MJ1275 NA(+)/H(+) antiporter SP:P26235

v Estructura celular

Vi Otras funciones

>MJ0718 chromate resistance protein A 0 SP:17551

>MJ1166 tungsten formyimethanofuran dehydrogenase, subunit C o GP: X87970_2
>MJ1171 tungsten formylmethanofuran dehydrogenase, subunit C o GP:X87970 | 6
>MJECL23

>MJECL28

VIl hipotéticas y funcién desconocida

>MJ0223

>MJ0233

>MJ0280

>MJ0345

>MJ0392 hypothetical protein (GP:D64006_95) o GP:D64006_95
>MJ0401

>MJ0449 hypothetical protein (SP:P46348) o SP:P46348
>MJ0634

>MJ0647

>MJ0650

>MJ0652

>MJ0682

>MJ0690

>MJ0694 @ D
UCBA
>MJ0704
>MJ0748
>MJ0770
>MJ0835
>MJ0875
>MJ0987
>MJ1007
>MJ1017
>MJ1049
>MJ1053
>MJ1134 :
SMJ1158 BIBLIOTECA CENTRAL
>MJ1185

>MJ1189

>MJ1213

>MJ1221

>MJ1225 hypothetical protein (SP:P15889) SP:P15889

>MJ1254

>MJ1280

>MJ1281




>MJ1290
>MJ1293
>MJ1321
>MJ1322
>MJ1396
>MJ1401
>MJ1412
>MJ1519
>MJ1525
>MJ1556
>MJ1564 o e

>MJ1666 FBL wu‘tﬂujm
>MJ1674

Saccharomyces cerevisiae

| Metabolismo de macromoléculas

>SW ADR6_YEAST P09547 transcription regu!atory protein

>GP-780798 (U24143) ribosomal protein S12

>GP-D1003672 (D14080) elongation factor-1 beta

>PIR:S13653 putative atp-dependent rna helicase

>SW-NSR1_YEAST P27476 nuclear localization sequence binding protein
>SW-SPT8_YEAST P38915 transcription factor spt8

>GP-172076 (M88605) contains Cys-4 zinc-finger, resembles erythroid transcription factor
GATA-1

>GP-4358 (X57160) RNA1 protein

>SW-T2EA_YEAST P36100 transcription factor a large subunit

>SW-TBP7_YEAST P40340 tat-binding homolog 7

>SW- TIF3_YEAST P34167 translation initiation factor

>GP-967213 (U28158) Protein involved in decay of mRNA containing nonsense codons
>PIR:548440 pab-dependent poly(a)-specific ribonuclease (EC 3.1.13.4)
>SW-UMEG6_YEAST P39001 transcriptional regulator ume6

>GP-641352 (A21198) DNA sequence

>GP-D1007731 (D37935) RNA binding protein

>PIR:A34599 DNA-binding protein

>PIR:855102 high copy DNA polymerase

>SW-SPT5_YEAST P27692 transcription initiation protein

>SW-TIF3_YEAST P34167 translation initiation

>SW-PRCG_YEAST P22141 proteasome component (ec 3.4.99.46)

>GP-172096 (M90688) polyA nuclease

>GP-530998 (L34569) proline rotamase

>PIR:S50615 U6 snRNA-associated protein USS1

>SW-ERF2_YEAST P05453 eukaryotic peptide chain release factor gtp-binding subunit
(erf2)

>SW-FKB3_YEAST {peptidyl-prolyl cis-trans isomerase) (ec 5.2.1.8) {proline rotamase)
>SW-YINO_YEAST transcriptional regulatory protein in fkh1-sth1

>GP-295671 selected as a weak suppressor of a mutant of the subunit AC40 of DNA
dependant RNA polymerase | and Ilf

>P{R:848244 nonsense-mediated mrna decay protein 2 (up-frameshift suppressor 2)

Il Metabolismo intermediario
>GP-E11351 (X01474) polyubiquitin precursor fragment
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>PIR-A41035 chitinase (EC 3.2.1.14)

>SW-CHIT_YEAST P29029 endochitinase precursor (ec 3.2.1.14

>PIR:A34796 kinesin-like protein kar3 (nuclear fusion protein)

>PIR:845578 (increasing suppression factor 1)

>GP-706835 (X84162) deubiquinating enzyme

>PIR-D29456 polyubiquitin 5 - yeast

>PIR:539110 valosin-containing protein homolog AFG2 - yeast
>SW-CG12_YEAST P20438 g1/s-specific cyclin cin2

>SW-HR25_YEAST P29295 casein kinase i homolog hrr25

>SW-KAI1_YEAST P41944protein kinase a interference protein
>SW-KIP1_YEAST P28742 kinesin-like protein kip1

>SW-SFP1_YEAST P32432 zinc finger protein sfp1

>SW-SLT2_YEAST Q00772 mitogen-activated protein kinase slt2/mpk1 (ec 2.7.1.-)
>SW-SR40_YEAST P32583 yeast). supressor protein srpd4Q

>SW-SR54_YEAST P20424 signal recognition particle 54 kd protein

>GP-171945 (M55016) mating factor alpha

>SW-MFA3_YEAST P01149 mating factor alpha-1 precursor

>SW-MID2_YEAST P36027 mating process protein mid2 (serine-rich protein sms1)
>SW-UCRH_YEAST P00127 yeast). ubiquinol-cytochrome ¢ reductase complex
>SW-MDJ1_YEAST P35191 mdj1 protein precursor .
>GP-433624 (X60327) casein kinase-1

>SW-PIR1_YEAST Q03178 pir1 protein precursor

>SW-SED1_YEAST Q01589 protein precursor

>S W-PIR3_YEAST Q03180 pir3 protein precursor

>SW-BEM2_YEAST P39960 gtpase activating protein Bem2p: bud-emergence protein
>GP-173134 (M63498) regulatory protein

Ili Biosintesis de moléculas pequeiias
>GP-396560 (X74428) serine-rich protein
>GP-854568 (X87611) adenylate cyclase
>SW-NAB2_YEAST P32505 nuclear polyadenylated rna-binding protein nab2
>SW-ABP1 YEAST P15891 actin binding protein.
>PIR-DNBYPA polyadenyiate-binding protein - yeast
>SW-PGD1_YEAST P40356 yeast). poly-glutamine domain protein
>SW-PPZ1_YEAST P26570 serine/threonine protein phosphatase (ec 3.1.3.16)
>SW-PPZ2_YEAST P33329 serine/threonine protein phosphatase (ec 3.1.3.16)
>GP-171044 (M28164) alpha-agglutinin
>GP-633630 (Z477486) probable zinc finger protein
>GP-854474 (Z49810) serine/threonine specific protein phosphatase
>GP-927693 (U33007) serine/threonine protein phosphatase
>SW-KFD3_YEAST P43565 serinef/threonine-protein kinase
>SW-KKR1_YEAST P36003 serine/threonine-protein kinase
>SW-KNQ1_YEAST P53894 serine/threonine-protein kinase
>PIR-862057 proline-rich protein LAS17 - yeast
>GP-172586 (L04655) serine/threonine protein kinase
>SW-AGA1_YEAST P32323 a-agglutinin attachment subunit precursor
>PIR-ALBYG glucan 1,4-alpha-glucosidase (EC 3.2.1.3)
>SW-AMYH_YEAST P08640 (glucan 1,4-alpha- glucosidase)

" >SW-BCK1_YEAST Q01389 serine/threonine protein kinase
>SW-NRK1_YEAST P38692 serine/threonine-protein kinase nrk? (ec 2.7.1.-)
>SW-SSN6_YEAST P14922 glucose repression mediator protein
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>SW-ST20_YEAST Q03497 serine/threonine-protein  kinase ste20 (ec 271
>STT4_YEAST P37297 phosphatidylinositol 4-kinase stt4 (ec 2.7.1.67)
>PIR-DNBYPA polyadenylate-binding protein

IV Procesos celulares

>SW-USO1_YEAST P25386 intracellular protein transport protein
>SW-WEB1_YEAST P38968 protein transport protein sec31

>PIR:870292 FUN12 protein transport protein

>GP-4018 myosin heavy chain type If

>GP-4047 (X56084) nitrogen permease reactivator protein
>SW-CC24_YEAST P11433 cell division control protein

>PIR:S22853 datin oligo(a)oligo(t)-binding

>SW-CKS1_YEAST P20486 (cell division control protein cks1)
>SW-CTR1_YEAST P49573 copper tranport protein ctr1 (copper transporter 1)

V Estructura celular

>GP-3730 (X53424) glycolipid-anchored surface protein

>GP-1230689 (U51033) Weak similarity to Cell surface glycoprotein precursor of
Halobacterium Halobium

>SW-CWP1_YEAST P28319 celi wall protein cwp1 precursor

>SW-EM70_YEAST P32802 endosomal p24a protein precursor (70 kd endomembrane
protein) (pheromone alpha-factor transporter)

>GP-172790 (M21129) omnipotent suppressor

>GP-2258166 (U20618) regulatory protein of adenylate cyclase

>GP-311109 (L16900) intrastrand crosslink recognition protein

>PIR-S77699 inner cell wall mannoprotein

>SW-IXR1_YEAST P33417 intrastrand crosslink recognition protein (structure-specific
recognition protein)

>SW-SLA1_YEAST P32790 cytoskeleton assembly control protein sla1

>SW-PUB1_ YEAST P32588 nuclear and cytoplasmic polyadenylated ma-binding protein
pub1

>GP-4076 (Z15036) nuclear pore complex protein

>GP-496731 (Z32672) nucleoporin

>GP-642341 (X83099) GLFG motif nucleoporin

>SW-N145 _YEAST P49687 nucleoporin

>SW-NU49_ YEAST Q02199 nucleoporin

>SW-NU57_ YEAST P48837 nucleoporin

>SW-NOP3_YEAST Q01560 hucleolar protein 3 (mitochondrial targeting supressor 1
protein)

>SW-N158_YEAST P40477 nucleoporin

>PiR: nucleoskeletal-like protein

>PIR:852700 nuclear pore protein

>P1R:A35622 nuclear pore protein

VI Otras funciones

>GP-871535 (X87806) verprolin

>GP-415259 (L15626) dynein

>PIR:S25194 zuotin — yeast

>GP-D1020704 (AB003521) flocculin

>GP-E304948 (A39780) Flocculation protein

>SW-R167_YEAST P39743 reduced viability upon starvation protein 167.
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>SW-HKR1_YEAST P41809 hansenula mrakii killer toxin-resistant protein 1 precursor
>SW-HS82_YEAST P02829 heat shock protein hsp82

>SW-DR48_YEAST P18899 ddr48 stress protein (dna damage-responsive protein 48)
(flocculent specific protein)

>GP-E304948 (A39780) Flocculation protein

>SW-FLO1_YEAST P32768 flocculation protein flo1 precursor

>SW-SFL1_YEAST P20134 flocculation suppression protein

>PIR: (multicopy suppression of a budding defect 2)

>SW-TIR1_YEAST P10863 cold shock induced protein tir1 precursor

>SW-TIR2_YEAST P33890 cold shock induced protein tir2 precursor

>GP-171388 (M36110) DDR48 stress protein

>SW-CG12_YEAST P20438 g1/s-specific cyclin cin2

>GP-42684 (S42682) 46-kDa negative regulator of the Ras-cyclic AMP pathway=RpP!1
>GP-472525 (L31766) synthetic lethal 39

>SW-ALK1_YEAST P43633 dna damage-responsive protein alk1

>SW-H150_YEAST P32478 150 kd heat shock glycoprotein precursor

>GP-854443 (249808) Ddr48p FSP=flocculent specific protein

>SW-DR48_YEAST P18899 ddr48 stress protein (dna damage-responsive protein 48)
(ddrp 48) (flocculent specific protein)

VIl hipotéticas y funcién desconocida

>SW-GTS1_YEAST P40956 gts1 protein

>PIR-S33>SW-IFH1_YEAST P39520 ifn1 protein (rrp3 protein)651 protein - yeast
>PIR:S05807 SAN1 protein - yeast

>PIR:S62061 SCD5 protein - yeast

>SW-SED4_YEAST P25365 sed4 protein

>GP-832919 (X71664) But2

>SW-YKU1_YEAST (Z28201) ORF YKL201c MHA1

>GP-809098 (Z49260) Bul1p

>GP-927738 (U33050) Tom1p; CAl: 0.16

>GP-984964 (U20237) Sik1p
>GP-171536 (M16717) open reading frame @ E l @EA

>PIR:854016 SOK2 protein - yeast
) ,/ au:zuu dans
B ¢ IS

>GP-2340996 (U21094) Yir437cp

>GP-E251944 (Z74917) ORF YOR009w

>GP-3413 (X16385) Baf1 protein (AA 1-731) unknown
>GP-3781 (X03245) ded1 unknown

>GP-D1002336 (D11088) Cks1 protein
>GP-D1002337 (D11088) Cks1.2 protein
>GP-D1002338 (D11088) Cks1.3 protein
>SW-SOK1_YEAST P40317 sok1 protein
>SW-SP41_YEAST P38904 yeast spp41 protein e
>PIR:861992 SLG1 protein - yeast

>GP-809086 (249260) unknown BIBLIOTECA CENTRAL
>GP-817890 (Z49703) unknown

>GP-825569 (Z49705) unknown

>GP-E£221836 (269382) ) unknown

>GP-E318906 (Z28080) ORF YKLO81w

>GP-E183305 (249809) unknown

>GP-E242679 (X97751) unknown

>GP-E243293 (272598) ORF YGL0O76¢
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>GP-E245463 (Z73136) ORF YLLO31¢c

>GP-E245807 (Z73286) ORF YLR114c

>GP-E246768 (273616) hypothetical 119.5 kDa protein unknown T Y
>SW-YBS9_YEAST P38311 hypothetical 12.1 kd in dur1,2-ngr1 intergeni’g region; g R f‘l\
>GP-E£252085 (275128) ORF YOR220w M dadadialy
>GP-£252143 (Z75217) ORF YOR310c 8T
>GP-E252970 (Z74053) ORF YDL0O0Sc unknown -
>GP-E253063 (Z74201) ORF YDL153c
>GP-E308403 (Z74105) ORF YDL0O58w
>GP-E312758 (272557) ORF YGL188c
>GP-171485 (L07289) gene product
>GP-896461 (U31331) Tel1p
>GP-E312887 (272946) ORF YGR159¢
>GP-E322120 (273259) ORF YLR086w
>GP-E332821 (273562) ORF YPL207w T, .
>SW-GDS1_YEAST P41913 gds1 protein - yeast BipLi0TECA CENTRAL
>GP-847695_1 (547695) YBL03-15B

>SW-SCJ1_YEAST P25303 scj1 protein. - yeast unknown

>SW-SIS1_YEAST P25294 sis1 protein unknown

>SW-YB59_YEAST P38311 hypothetical 12.1 kd in dur1,2-ngr1 intergenic region
>SW-YBCO_YEAST P38201 hypothetical 42.6 kd in aac2-rpi19 intergenic region
>SW-YCC8_YEAST P25367 hypothetical 42.6 kd in bik1-fus1 intergenic region
>SW-YEA7_YEAST P40002 hypothetical 72.5 kd in gcnd-wbp1 intergenic region
>SW-YEN7_YEAST P39955 hypothetical 100.3 kd in mei4-caj1 intergenic region
>SW-YFBO_YEAST P43582 hypothetical 22.7 kd in aua1-cdc4 intergenic region
>SW-YFC3_YEAST P43573 hypothetical 91.4 kd in ste2-frs2 intergenic region
>SW-YG1F_YEAST P53214 hypothetical 57.5 kd in vma7-rps31a intergenic region

>GP-2340996 (U21094) YIr437

>SW-MTH1_YEAST P35198 MTH1 protein - yeast

>GP-4814 gene product

>GP-E190152 (X89715) gene product

> PIR:A36426 SPA2 protein - yeast

>GP-3712 (Y00829) gene product

>GP-914986 (U32445) gene product

>GP-861110 (X87672) gene product

>GP-567922 (L36903) varl gene product

>GP-4550 gi[4550 (X66278) gene product

>GP-496695 (X79489) CDC27 D-618 protein

>GP-559524 (X78344) CATS8

>SW-YHT1_YEAST P38835 hypothetical 95.1 kd in act5-yck1 intergenic region
>SW-YHV8_YEAST P38853 hypothetical 131.1 kd in rec104-sol3 intergenic region
>SW-YIM9_YEAST P40468 hypothetical 269.9 kd in fkh1-sth1 intergenic region
>SW-YJOP_YEAST P47179 hypothetical 118.4 kd in rps7b-dal5 intergenic region
>SW-YJU7_YEAST P39526 hypothetical 229.9 kd in nuc1-prp21 intergenic region

. >8W-YK22_YEAST P36135 hypothetical 46.9 kd in gap1-nap1 intergenic region

>8SW-YK25_YEAST P36138 hypothetical 21.1 kd in gap1-nap1 intergenic region
>SW-YKR2_YEAST P36049 hypothetical 49.7 kd protein in gin2-ste3 intergenic region
>SW-YNF8_YEAST P53947 hypothetical 35.0 kd in nop2-omp2 intergenic region
>SW-YTP2_YEAST P38429 hypothetical 22.9 kd protein in tps3 5'region (orf2)
>GP-1072409 (254141) unknown

>GP-1002516 (U27358) Hgh1p
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>GP-171374 (M60415) DAL81

>GP-172526 (M16165) S1 protein

>GP-2264354 (U22383) Yir466wp

>GP-2340034 (U19028) YIr338wp

>GP-343949 (J01525) var1(40.0)

>GP-544510 (U14913) Yir194cp

>GP-587539 (246373) unknown

>GP-625104 (U19729) unknown

>GP-663232 (248148) hypothetical 137.7 kD protein in subtelomeric Y’ repeat region
>GP-677198 (L03188)

>GP-78626 (S78624) YCR592

>SW-N100 _YEAST Q02629 unknown

>GP-806319 (M22580) unknown protein

>GP-854468 (249809) unknown

>GP-854597 (X87611) ORF YJR83

>GP-927801 (U33057) Ydr534cp

>GP-971261 (U34775) Yer190wp

>GP-984176 (254139) unknown

>SW-BMH2_YEAST P34730 unknown

>GP-E190749 (250178) unknown

>GP-E236693 (271255) unknown ? T@% A
>GP-E236826 (Z71255) unknown » 1L
>GP-E245755 (273145) ORF YLLO40c s
>GP-E245920 (Z73256) ORF YLR084c ,i{"
>GP-E247047 (273514) ORF YPL158¢c i
>GP-E247049 (273519) ORF YPL163c
>GP-E251848 (Z74772) ORF YOL030w unknown
>GP-E251930 (Z74897) ORF YOL155¢
>GP-E252202 (Z75291) ORF YOR383¢
>GP-E252294 (Z74847) ORF YOL105¢
>GP-E252336 (274961) ORF YOR053w .
>GP-E252449 (275290) ORF YOR382w

>GP-E252988 (Z74083) ORF YDLO35¢ unknown BIBLIOTECA CENTRAL
>GP-E252991 (Z74087) ORF unknown

>GP-E304627 (235789) ORF YBLO29w

>GP-E304709 (Z35948) ORF YBR078w

>GP-E312776 (272946) ORF YGR160w

>GP-E312885 (Z72905) ORF YGR119¢

>GP-E312896 (Z72902) ORF YGR116w

>PIR-854624 ROD1 protein - yeast

>PIR-861046 ARP1 protein - yeast

>PIR-S$61977 RLM1 protein - yeast unknown

>SW-S8T50_YEAST P25344 YCL032w

>SW-YAF3_YEAST P39719 hypothetical 87.5 kd in acs1-gev3 intergenic region
>SW-YBF1_YEAST P34217 hypothetical 73.8 kd in shp1-sec17 intergenic region
>SW-YBF3_YEAST P38190 very hypothetical 13.2 kd in shp1-sec17 intergenic region
>SW-YBV8_YEAST P38266 hypothetical 92.8 kd in ymc2-cmd1 intergenic region
>SW-YFG7_YEAST P43537 hypothetical 16.5 kd protein in thi5 S'region unknown
>SW-YG42_YEAST P53297 hypothetical 78.8 kd protein in erg1-rr4 intergenic region
>SW-YG46_YEAST P53301 hypothetical 52.8 kd in bub1-hip1 intergenic region
>SW-YGSW_YEAST P53335 hypothetical 31.3 kd in taf145-yor1 intergenic region
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>SW-YKK5_YEAST P34250 hypothetical 125.6 kd in aat1-gfa1 intergenic region
>SW-YGG7_YEAST P53164 hypothetical 43.5 kd in rpb9-alg2 intergenic region
>SW-YHU3_YEAST P38844 hypothetical 33.4 kd in rpl44-dcd1 intergenic region
>SW-YIM3_YEAST P40472 hypothetical 48.1 kd protein in kgd1-rpi1 intergenic region
>SW-YIO9_YEAST P40457 hypothetical 195.1 kd in dna43-ubi1 intergenic region
>SW-YIQ9_YEAST P40442 hypothetical 99.7 kd in suc2 5'region precursor unknown
>SW-YIR7_YEAST P40434 hypathetical 197.5 kd protein in suc2 S'region. unknown
>SW-YJH4_YEAST P47037 hypothetical 141.3 kd in scp160-mrpl8 intergenic region
>SW-YJH6_YEAST P47035 hypothetical 128.5 kd in scp160-mrpi8 intergenic region
>SW-YJH8_YEAST P47033 hypothetical 89.2 kd in scp160-mrpl8 intergenic region
>SW-YJQO_YEAST P46999 hypothetical 19.0 kd in tpk1-far1 intergenic region
>SW-YJZ3_YEAST P47094 hypothetical 15.3 kd in mer2-cpr7 intergenic region
>PIR:S38082 pathogenesis-related protein hypothetical 33.8 kd intergenic region
>SW-YN23_YEAST P53832 hypotnetical 52.3 kd in mrpl10-erg24 intergenic region
>SW-YNTO_YEAST P53872 hypothetical 22.0 kd in chs1-srp1 intergenic region
>SW-YNW8_YEAST P53862 hypothetical 28.6 kd in ure2-ssu72 intergenic region
>GP-1165299 (U43834) Ydr544cp

>GP-544503 (U14913) Yir206wp

>GP-694125 (L28920) cloning and analysis of the yeast
>GP-728653 (248613) unknown

>GP-915002 (U32517) Ydr326¢p

>GP-927751 (U33050) Ydr474cp; CAl: 0.12
>SW-AS10_YEAST P48361 ask10 protein
>GP-E217728 (X94335) YOR3162¢

>GP-E223636 (Z46727) Sec7p

>GP-E239064 (X96876) putative ORF

>GP-E245461 (Z73133) ORF YLL028w
>GP-E245541 (273258) ORF YLRO086w
>GP-E245804 (273278) ORF YLR106¢
>GP-E245919 (273172) ORF YLLO067¢

>GP-E247083 (273541) ORF YPR204w
>GP-E251834 (Z74749) ORF YOL007¢c
>GP-E251917 (274876) ORF YOL133w
>GP-E252273 (Z74793) ORF YOLO51w
>GP-E252431 (275217) ORF YOR309c
>GP-E252990 (Z74085) ORF YDLO37¢ unknown
>GP-E253056 (Z74188) ORF YDL140c
>SW-EGT2_YEAST P42835 10/96 ORF YNL327w
>PIR-S37788 PIR3 protein - yeast unknown
>SW-UTR2_YEAST P32623 utr2 protein (unknown transcript 2 protein)
>SW-YAG3_YEAST P39712 hypothetical 138.1 kd in flo9-gdh3 intergenic precursor
>SW-YBI1_YEAST P38180 hypothetical 40.8 kd in rhk1-pet112 intergenic region
>SW-YBM6_YEAST P38216 hypothetical 14.6 kd protein in ttp1-gal7 intergenic region
>SW-YBYO_YEAST P38272 hypothetical 47.4 kd in vma2-cks1 intergenic region
>SW-YCS2_YEAST P25356 hypothetical 251.0 kd in cry1-gns1 intergenic region
>SW-YCX9_YEAST P25653 hypothetical 166.0 kd protein in abp1 3'region .
>SW-YEW2_YEAST P32634 hypothetical 195.4 kd in rps26b-glc? intergenic region
>SW-YEW2_YEAST P32634 hypothetical 195.4 kd pin rps26b-glc? intergenic region
>SW-YG31_YEAST P53269 hypothetical 27.2 kd protein in clb6-spt6 intergenic region
>SW-YG3R_YEAST P53288 hypothetical 22.2 kd in nsr1-tif4631 intergenic region
>8W-YG4G_YEAST P42939 hypothetical 12.0 kd in ade3-ser2 intergenic region
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>SW-YG5V_YEAST P53334 hypothetical 40.2 kd in taf145-yor1 intergenic region
>SW-YHC8_YEAST P38739 hypothetical 63.8 kd in gut1-rim1 intergenic region
>SW-YHFO_YEAST P38721 hypothetical 79.0 kd in cbp2 5'region
>SW-YJP9_YEAST P47000 hypothetical 30.8 kd in tpk1-far1 intergenic region
>SW-YK82_YEAST P36170 hypothetical 122.2 kd in sir1 3'region precursor
>SW-YKB4_YEAST P34241 hypothetical 203.3 kd in put3-cce1 intergenic region
>SW-YKF4_YEAST P35732 hypothetical 84.0 kd in nup120-cse4 intergenic region
>SW-YKS7_YEAST P34231 hypothetical 81.0 kd in pat1-mtr2 intergenic region
>SW-YKUZ2_YEAST P36042 hypothetical 21.2 kd in tor2-pas1 intergenic region
>SW-YN48_YEAST P42846 hypothetical 68.7 kd in stb1-mck1 intergenic region
>SW-YN96_YEAST P53753 hypothetical 121.1 kd in bio3-hxt17 intergenic region
>SW-YNJ1_YEAST P53935 hypothetical 141.5 kd in ypt53-rho2 intergenic region
>SW-YNR6_YEAST P53882 hypothetical 67.4 kd in rps3-psd1 intergenic region
>SW-YSY2_YEAST P24089 hypothetical 137.7 kd in subtelomeric y' repeat region of chr
XV

>GP-E223720 (268194) unknown

>SW-PC11_YEAST P39081 pcf11 protein unknown

>PIR-S30839 UTR2 protein - yeast

>PIR-867070 GAC1 protein - yeast

>SW-YHT1_YEAST P38835 hypothetical 95.1 kd in act5-yck1 mtergemc region 1
>SW-YIB1_YEAST P40552 hypothetical 26.3 kd in pdr11-faa3 intergenic region
>SW-YNC7_YEAST P53968 hypothetical 76.3 kd zinc finger in hhf2-ume3 intergenic
region

En la (Fig. 4) se muestra una comparacién porcentual de los grupos funcionales

con respecto a los tres genomas microbianos.

BIBLIOTECA CENTRAL




27

Haemophilus influenzae

Vi : 22%
32% /4

Methanococcus jannaschii 1

vil
54%

| Saccharomyces cerevisiae i

| Vil

8%
59%
I\
3%
\
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Fig. 3. Distribucién porcentual de secuencias simples para cada genoma de acuerdo a su funcitn
metabélica: | Metabolismo de macromoléculas, II Metabolismo Intermediario, [ll Biosintesis de moléculas
pequeias, IV Procesos celulares, V Estructura celular, VI Otras funciones, Vil Hipotéticas y funcion

desconocida.
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Fig. 4. Agrupamiento de la distribucién funcional de los tres genomas microbianos. I. Metabolismo de
macromoléculas, Il. Metabolismo intermediario, |1, Biosintesis de moléculas pequefias, IV. Procesos celuiares,

V. Estructura celular, V. Otras funciones, Vil Hipotéticas y de funcién desconocida.
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Con el fin de obtener solamente secuencias con una marcada baja
complejidad para los tres genomas, se realizé una seleccion posterior de todas
aquellas secuencias que tuvieran un valor K de 2.6 a 2.8 Y una ventana mayor a
30 con el programa SEG, dando como resultado un total de 86 secuencias simples
con baja complejidad; para H. influenzae se tienen 13 secuencias, en M.
jannaschii 12 y en S. cerevisiae 61 secuencias simples.

El método cuantitativo de SEG tanto como el analisis gréfico (dot-plot)
muestran regiones amplias con muy baja complejidad en las 86 secuencias
analizadas de los tres genomas microbianos en la (Fig. 5) se muestran solamente
algunas de las secuencias con su respectiva matriz de puntos, las restantes estan

en el (Apéndice V).

LIBLIOTECA CENTRAL
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>SW-DR48_YEAST SW:DR48_YEAST P18899 saccharomyces cerevisiae (baker's
yeast). ddr48 stress protein {dna damage-responsive protein 48) (ddrp 48)
(yp 75) {(flocculent specific protein). 10/96 .
GLFDKVKQFANSNNNNNDSGNNNQGDYVTKAENMIGEDRVNQFKSKIGEDREDKMESKVR
QQFSNTSINDNDSNNNDSYGSNNNDSYGSNNNDSYGSNNNDSYGSNNNDSYGSNNDDSYG
SSNKKKSSYGSNNDDSYGSSNNNDSYGSNNNDSYGSNNNDSYGSNNDDSYGSSNKNKSSY
GSNNDDSYGSNNDDSYGSSNKKKSSYGSSNNDSYGSNNDDSYGSNNNDSYGSNNDDSYGS
SNKKKSSYGSNNDDSYGSSNNNDSYGSNNDDSYGSSNKNKSSYGSSSNDDSYGSSNNDDS
YGSSNKKKSSYGSNNDDSYGSNNDDSYGSSNKKKSSYGSSNNDSYGSNNDDSYGSSNKKK
SSYGSNNDDSYGSSNNNDSYGSNNDDSYGSSNRNKNSYGSSNYGSSNNDDSYGSSNRGGR

NQYGGDDDY
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Windouw = 20 Hatch = 5+

>SW-CHIT_YEAST SW:CHIT_YEAST P29022 saccharomyces cerevisiae (baker's
yeast). endochitinase precursor {ec 3.2.1.14}. 10/96; ¢gi1596043 (U17243}
Endochitinase 2 [Saccharomyces cerevisiae}
MSLLYIILLFTQFLLLPTDAFDRSANTNIAVYWGONSAGTQESLATYCESSDADIFLLSE
LNQFPTLGLNFANACSDTFSDGLLHCTQIAEDIETCQSLGKKVLLSLGGASGSYLFSDDS
QAETFAQTLUDT FGEGTGASERPFDSAVVDGFDFDIENNNEVGY SALATKLRTLFAEGTK
QYYLSAAPQCPYPDASVGDLLENADIDFAFIQFYNNYCSVSGQEFNWDTWLTYAQTVSPNK
NIKLFLGLPGSASARGSGYISDTSLLESTIADIASSSSFGGIALWDASQAFSNELNGEPY
VEILKNLLTSASQTATTTVATSKT SAASTSSASTSSASTSOKKTTRSTTSTRSKSKVTLS
PTASSAIKTSITQRTTKTLTSSTKTKSSLGTTTTESTLNSVAISMKTTLSSQITSAALVT
PQTTTTSIVSSAPIQTAITSTLSPATKSSSVVSLQTATTSTLSPTTTSTSSGSTSSGSTS
SDSTARTLAKELNAQYAAGKLNGKSTCTEGEIACSADGKFAVCDHSAWVYMECASGTTCY
AYDSGDSVYTQCNEFSYLESNYF

. e - g 2 Ny M
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>GP-E236826 gi|1314096|gnl|PID|e236826 (271255} unknown [Saccharomyces
cerevisiae); gil809587 (249274) unknown [Saccharomyces cerevisiae)
MHGKELAGRLRKRENDNDLSPNSSSSPAERFRCPHPECNKTFSRQEHLSRHKLNHWPKEI
YVCSYVLPTTNAPCNKTFVRKDLLIRHEKRHSKVKNRLSRPSKDQISSSNKDEFSKNAPYN
PSEVPLSTQSGTSTINLIKNSVNPPPSITQESKFRPFLOOAQCPQQVQQSQQPQOIQQLY
QLQFPOQLRAPLQQPMLOQOMH PQGAS PTFPSYDPRIRNNGONGNQEFNLIFDNRTGVNG
FEVDAANNNGNGNDQONMNINPAVOQQRYODRNFASSS YQOPLQPLTODQOOEQYFQOQQKL
AQQOQ0CQQRQNNQ00QLEPONPFGDPLTS SSSGANLSVMQDLFSTNFLNSDPLQSFMQEL
SEAPQVSIEDTFSDKNTIPENEKPVOQODEGFONPPVMFELPQDNIKI PKAQPKENDNPST
SVKDNLSSQKLNINELKRRSSKDSGVGNNSSLNYKEQLRHSMKSVPSFFHPDPLTKYKIS
KEKCQEMFSFVPELRYVSIESIHEKSLKSFWLNFHPOYGLLAKPSFHVDKQPAILNLALIM
TGASFLGSEYREQISDPICGPLRWIIFSHADFQPPSKTYITIQSLLLVEGYEKTSTNRYLH
ERSFLHHGSTNRYLHERS FLHHGSTNRYLHERS FLHHGSTNRYLHERS FLHHGSTNRYLH
ERSFLHHGSTNRYLHERSFLEHGSTNRYLHERS FLHHGSTNRYLAERS FLEHGSTNRYLH
ERSFLHHGSTNRYLHERSFLHHGSTNRYLHERSFLEHGSTNRYLHERSFLHHGSTNRYLH
ERSFLHHGSTNRYLHERS FLHHGSTNRYLHERSFLHHGSTNRYLHERSFLHAGSTNRYLH
ERSFLHHGSTNRYLHERSF
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. HIQ119.

MKKLLKISAT SAALLSAPMM ANADVLASVK PLGFIVSSIA DGVTGTQVLV PAGASPHDYN
LKLSDIQKVK SADLVVWIGE DIDSFLDKPI SQIERKKVIT IADLADVKPL LSKAHHEHFYH
EDGDHDHDEK HEHKHDHKHD HDHDHDHKHE HKHDHEHHDH DHHEGLTTNW HVWYSPAISK
IVAQKVADKL TAQFPDKKAL IAQNLSDFNR TLAEQSEKIT AQLANVKDKG FYVFHDAYGY

FNDAYGLKQT GYFTINPLVA PGAKTLAHIK
VNVGQLDPIG DKVTLGKNSY ATFLQSTADS

EEIDEHKVNC LFAEPQFTPK VIESLAKNTK
YMECLAK
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HI1058.

MKTDIQTELT QALLSHEKVW ANEEKTILAK NILLDLVEKT DPTITIGLLLG NDDLKRHFFV
EVNGVLVFKL QDFRFFLDKH SINNSYTKYA NRIGLTDGNR FLXDSSDIVL DFPFXDCVLN
GGUSTEEGEE IYFKRNNSQS VSQsSVSQsvs QSVSQSVSQs VSQSVsQsvs QSVSQSVSQSs
ITHQOINPKKT RNLF
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>HI1685 outer membrane integrity protein {telA) (Bscherichia coli}
MADVLSRFNSGKLWDFKGGIHPPEMKSQSNSQPLRHLPLGTDFYI PLKQHLGTTGNLLIK
EGDYVLKGOALTKGDGLRML.PVHAPTSGTIKSIKPYVATHP SGLOEPTIHLQADGLDQWI
ERNPIDDFSTLSSEQLIHKIYQAGIAGLGGAVEPTAAKIQSAEQKVKLLIINGAECEPYT
TCDDRLMRERADEITKGIRILRYILHPEKVVIAIEDNKPEAT SATRNALQGANDISIRVI
PTKYPSGATKQLIYLLTGIEVPSGERSSSIGVLMONVGTMFAIKRATINDEPLIERVVTL
TGNKIAEKGNYWVRLGTPISQILSDAGYQFDKHFPIFAGGPMMGLELPNLNAPVTKLVNC
LLAPDYLEYAEPEAEQACIRCSSCSDACPVNLMPQOLYWFARSEDHKKSEEYALKDCIEC
GICAYVCPSHIPLIQYFROEKAKIWQIKEKQKKSDEAKIRFEAKQARMEREEQERKARSQ
RAAQARREELAQTKGEDPVKAALERLKAKKANETESTQIKTLTSEKGEVLEDNTDLMAQR
KARRLARQQAASQVENQEQQTQPTNAKKARVAAALARAKAKKLAQANSTSEAT SNSQTAE
NQVEKTKSAVEKTQENSTALDPKKAAVAAATARAKAKKLAQTNSTSEAT SNSQTAENEVE
KTKSAVEKTEENSTALDAKKAAIAAATARAKAKKLAQANSASEAISNSQTAENEVEKTKS
AVEKTQQNSTALDPKKAAVAAATARAKAKKLAQANST3EAT SNSQTAENEVERTKSAVEK
TQENSTALDPKKAAVAAATARAKAKKLAKTQATLENNQE

BYHL ¥

X rry
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>MJ0694 §

LIYVTFTPYGAFGVKDNKEVSGLEDIEYKKLENEEEI PDIMFKLKTQPNKIADELKEEWG
DEIKLETLSTEPFNIGEFLRNNLFKVGKELGYFNNYDEFRKKMHYWSTELTKKVIKSYAQ
QKDKIIIQVAEAISDLDKTLNLLSERLREWYSLYFPELDHLVNKHEVYANLI TKLGKRXN
FTKSQLKKILPSKLAGKIAEAAKNSMGGELEDYDLDVIVKFAEEINHLYEKRKELYNYLE
KLMNEEAPNITKLAGVSLGARLIGLAGGLEKLAKXMPASTIQVLGAEKALFAHLRMGVERP
KHGIIYNHPLIQGSPHWQRGKIARALACKLAIAARADYVGDYIADELLEKLNKRVEEIRR
KYPKPPKKKKKEKPKAKKKEKKGKKEKS KKKKDKKKDKKGKKERKVIGKTKSRK

i CUCBA
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g 500
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>MJ1322 )

MSMILKEIRMNNFKSHVNSRIKFEKGIVAIIGENGSGKSSIFPEAVFFALFGAGSNFNYDT
IITKGKKSVYVELDFEVNGNNYKIIREYDSGRGGAKLYKNGKEYATTISAVNKAVNEILG
VDRNMFLNSIYIXQGEIAKFLSLKPSEKLETVAKLLGIDEFEKCYQKMGEIVKEYEKRLE
RIEGELNYKENYEKELKNKMSQLEEKNKKLMEINDKLNKIKKEFEDIEKLFNEWENKKLL
YEKFINKLEERKRALELKNQELKILEYDLNTVVEARET LNRHKDEYEKYKSLVDEIRKIE
SRLRELKSHYEDYLKLTXQLEIIKGDIEKLKEFINKSKYRDDIDNLDTLLNKIKDEIERV
ETIKDLLEELKNLNEEIEKIEKYKRICEECKEYYEKYLELEEKAVEYNKLTLEYITLLQE
KKSIEXNINDLETRINKLLEETKNIDIESIENSLKEIEEKKKYLENLQKEKIELNKKLGE
INSEIKRLKKILDELKEVEGKCPLCKTPIDENKKMELINQOHKTQUNNKYTELEEINKKIR
EIEKDIEKLKKEIDKEENLKTLKTLYLEKQSQIEELELKLKNYKEQLDEINKKISNYVIN
GKPVDEILEDIKSQLNKFKNEFYNQYLSAVSYLNSVDEEGIRNRIXEIENIVSGUNKEKCR
EELNKLREDEREINRLKDKLNELKNKEKELIEIENRRSLKFDKYKEYLGLTEKLEELKNI
KDGLEEIYNICNSKILATIDNIKRKYNKEDIEIYINNKILEVNKEINDIEERISYINQKLD
EINYNEEEHKKIKELYENKRQELDNVREQKTEIETGIEYLKKDVES LKARLKEMSNLEKE
KEKLTKFVEYLDKVRRIEGRNGFQAYLREXKYVPLIQKYLNEAFSEFDLPYSFVELTKDFE
VRVHAPNGVLTIDNLSGGEQIAVALSLRLAIANALIGNRVECIILDEPTVYLDENRRAKL
AEIFRKVKSIPOMIIITHHRELEDVADVI INVKKDGNVSKVKING
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SMJECL23

LVMRMVEVENKINGVENIRQEIDNLNVSNYKEI YDPKEFKNVESKNRDI FNYYVDKLIELMK
NLDDNELSLEIDKFMLCILXDSIIWEFKAGGSVWDLSIKDIKDNIIILGCSNHLFALDIK
TGNKIWEYKVEHNVDSLEFIKDNIVMLEYRGGHVCVLDVMTGDKIWESKVGERMWGES LKD
NIVILGDGDKYIYAIDVRTGGKLWEFEAEWCVWELSIKDDKIILRCEDEYGCEYFYVLDI
RTGEKILEFGGEWHVSDLLISGDVTILADMRGCVYALDTNLYSKIQRVRPQLTNIMKEIV
KIDLTLLKKSLNLNEWDELPIQITNKSLKDITISKISIINEEDILFKDIEPIKIRGRDTK
VINLFINPKVKGKLEIDIVVEFEDEFNIRYKERFTEVLTITKFRGDNVDDMRPERIDKIL
KQEIDNLNTSNYKEIYSREKNIFNENRAVENYYMNKLIELVNNSNDELAINVGKFILDIL
GIKRVDELLWEFRAEGGVRLLSIKGDIVILGCVSGRVYAIDIKTGKKLWEFKAEDTVWGL
SIKDDIVVLGCGNIFESIVMLKNGKILEEGYAYALDINTGREIWRSKIKHDVRSLSIKDD
IVVLGCKKGYILALDINAGNMLWEFKAKSGKSIRNLSIKNDILLFGCDNYLYALDIDTGR
ELWRFKAEGEVKSLSIXKDNVLLGCRGGYVYLLDINTGERMERFKVVGSVLRLSIKDDIV
ILGCNRECVYALDINAGENLWAFKTDGDVNGLS IKNDAVLLGCDNYLYALDINTGEEIWK
FKTESAVLDLSIKDNIVISGCKRGHVYALDFNIIKNYSIIQKIKQVL
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>SW-SR40_YEAST SW:SR40_YEAST 32583 saccharomyces cerevisiae (baker's
yeast). supressor protein srp40. 6/94; PIR:S38170 SRP40 Protain - yeast
(Saccharomyces cerevisiae); gi]486581 (228317} ORF YKR092c
MASKKIKVDEVPKLSVKEKEIEEKSSSSSsSSSSSSSSSSSSSSSSSSSGBSSSSSSSSS
SSSSSDSSDSSDSESSSSSSSSSSSSSSSSDSESSSESDSSSSGSSSSSSSSSDESSSES
ESEDETKKRARESDNBDAKETKKAKTEEE‘.SSSSSESSSSGSSSSSE‘.SESGSESDSDSSSS
SSSSSDSESDSESDSQSSSSSSSSDSSSDSDSSSSDSSSDSDSSSSSSSSSSDSDSDSDS
SSDSDSSGSSDSSSSSDSSSDESTSSDSSDSDSDSDSGSSSELBTKEATADESKAEE.TPA
SSNESTESASSSSSANKLNIPAGTDBIKEGQRKHFSRVDRSKINFEAWELTDNTYKGAAG
‘I‘WGEKANEKLGRVRGKDFIKN}WKM.KRGSYRGGSITLESGSYKFQD
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>SW-YGLF_YEAST SW:YG1F_ YFAST P53214 saccharomyces cerevisiae (baker's
yeast). hypothetical 57.5 kd protein in vma7-rps3la intergenic region.
10/96; gil1132299%4|gnl|PID|e243927 (272807) ORF YGRO23w [Sac
MASCNPTRKKSSASSLSMWRTILMALTTLPLSVLSQELVPANSTTSSTAPSITSLSAVES
F’I‘SSTDATSSASLSTPSIASVSFTSFPQSSSLLTLSSTLSSELSSSSMQVSSSSTSSSSS
EVTSSSSSSSISPSSSSSTIISSSSSLPTF‘I‘VASTSSMSSTLSTSSSLVISTSSSTE‘I‘
E‘SSESSSSLISSSISTSVSTSSVYVPSSSTSSPPSSSSELTSSSYSSSSSSSTLFSYSSS
E‘SSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSYE‘TLSTSSSSSIYSSSSYI’SFSSSSSSNPTSSITST
SASSSITPASEYSNLAKTITSIIEGQTILSNYYTTITYSPTASASSGKNSHHSGLSKKNR

4 NIIIGCWGIGAPLILILLILIYNFCVQPKKTDFIDSDGKIV‘I‘AYRSNIFT](IWYFLLGK
KIGE‘.TERFSSDSPIGSNNIQNE‘GDIDPEDILNNDNPYTPKHTNVEGYDDDDDDDAN’DENL
SSNFHNRGIDDQYS PTKSASYSMSNSNSQDYNDADEVMHDENIHRVYDDSEASTDENYYT
KPNNGLNITNY

Fig. 5. Se muestran 11 secuencias de aminoécidos con su respectiva matriz de puntos, de los tres genomas
microbianos analizados con el programa sclone.
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De los analisis estadisticos realizados con el programa SAPS para cada
secuencia se arrojaron los siguientes resultados (Cuadro 3). Se encontrd que el
triptofano (W) nunca participa en la baja complejidad en ninguno de los tres
genomas; mientras que la cisteina (C) participa solamente en M: jannaschii en una
proteina la ferrodoxina. Los aminoacidos que se encuentran con mas frecuencia

en la baja complejidad varian en los tres genomas microbianos (Fig. 6).

BIBLIOTECA CENTRAL
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Cuadro 3. Analisis con el programa SAPS
a) Composicién de aminoacidos

Organismo aa. con alta composicién aa. con baja composiscion (--/-)
(++/+)
H. influenzae SANTDIVEKQAHN MPFLGR
M. jannaschii NDIEKFY AMSTPVQR
S. cerevisiae EKHGASNTDQ PMHDVRL
b) Distribucién de cargas
organismo % de secuencias con % de secuencias con % de secuencias con
segmentos positivos ~ segmentos negativos  segmentos mezclados
H. influenzae 7.69 0 15.38 |
M. jannaschii 8.33 8.33 25
S. cerevisiae 13.11 21.31 37.70

c) Distribucion de otros aminoacidos tipo

organismos % de segmentos con % de segmentos con aa. de
aminoacidos hidrofobicos transmembrana

H. influenzae 15.38 38.46

M. jannaschii 8.33 25

S. cerevisiae 37.70 55.73

d) Estructuras repetidas

organismo % de secuencias que % del promedio de
presentan patrén repeticiones en las secuencias

H. infkuenzae 84.61 3.36

M. jannaschii 100 6.16

S. cerevisiae 98.36 9.9

e) Multitipletes

organismo % de multitip. % de altitipletes % de multitip. % de altitipletes aminoacidos
extensos extensos significativos sifnificativos

H. influenzae 0 15.38 0 0 DH, EP

M. jannaschii  8.33 8.33 0 16.66 K, PC,GC,EW

S. cerevisiae  63.93 8.47 13.11 16.94 TSNQH,

GS,GY,FQ,CW,GN,AY,GS
,KC,RN,RY VP,LY AP,GQ,
PW,FG,GH,SF ,ER,EY,NW

,DOF,DG,LF KD,SY,ST,SF
f) Periodicidad
organismo % de sec. con un alto aminoécidos
numero de copias

H. influenzae 58.84 HQKEASV
M. jannaschii 58.33 IKE
S. cerevisiae 77.04 QSNTEGKVDYH
g) Espacialidad
organismo % de eventos excesivos enla aminoacidos

distribucion de aminoacidos
H. influenzae 61.53 SINAK
M. jannaschii 25 KiC

S. cerevisiae 70.49 NQSTHEP
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BIBLIOTECA CENTRAL Haemophilus influenzae

Saccharomyces cerevisiae

Methanococcus jannaschii

Fig. 6. Aminoacidos que se encuentran con mas frecuencia en cada genoma Entre los aminoacidos que
influyen en la baja complejidad de H. influenzae destacan, aspargina (N), lisina (K), y valina (V); para M.
jannaschii, lisina (K), isoleucina (1) y 4cido glutamico (E), y en S. cerevisiae, serina (8), treonina (T), glicina
(G), glutamina (Q), 4cido glutamico (E), aspargina (N) y fisina (K).
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4. DISCUSION

4.1 Distribucion de secuencias simples en los tres genomas microbianos.

Los andlisis muestran una amplia distribucién de las secuencias simples en los
genomas de H. influenzae, M. jannaschii y S. cerevisiae, presentando diferencias
en la frecuencia y composicion de la baja complejidad, siendo una caracteristica
relevante en el genoma eucarionte.

La distribucién funcional de las secuencias simples no esta restringida a un
solo grupo funcional, sino que se encuentra en todos los grupos que propone Riley
(1993). Las secuencias simples se encuentran distribuidas principalmente en el
grupo funcional Vii (proteinas hipotéticas y de funcién desconocida), pero esto
puede ser provocado por el desconocimiento que aun se tiene de la biologia de los
genomas completos. Otro grupo funcional con una frecuencia significativa de
secuencias simples es el | (metabolismo de macromoléculas). Estos dos grupos
pueden ayudar a conocer el papel que han tenido las secuencias simples a lo
fargo de la evolucion de las proteinas debido a que en el grupo de
macromoléculas se encuentran proteinas con un origen anterior al ultimo ancestro
comun, lo que sugiere la antigledad del fenémeno; por otro lado la presencia de
secuencias simples, en proteinas hipotéticas sugiere un papel importante del
fenémeno en secuencias que no tienen una alta presién de seleccion.

El principal fendmenao responsable de la produccion de las secuencias
simples es el patinaje de la polimerasa (Bebenek y Kunkel, 1990; Richards y
Sutherland, 1994; Hancock, 1995; Epplen y Riess, 1997). La creacion y elongacién

de las secuencias simples ocurre durante la replicacion del DNA (Schlstterer y
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Tautz, 1991). Siendo el patinaje de la polimerasa una caracteristica muy antigua
de sistemas de replicacion (Li y Nicolaou, 1994; Sievers y von Kiedrowski, 1994)
es dificil estimar que tan frecuente se presenta el patinaje de la polimerasa enlas
especies y que tan antiguo es, pero el encontrar que este fendmeno esta presente
en proteinas primordiales como: DNA polimerasas, ATP-sintetasas, topoisomeras,
ferrodoxinas y proteinas ribosomales, sugiere que el patinaje de la polimerasa
precede al ultimo ancestro comun de los seres vivos y por lo tanto es mas antiguo
gue los organismos patogenos, hecho que establece que este fendmeno no es
una adaptacion de la patogéhesis (Moxon et al., 1994; High et al., 1996; Saunders
et al., 1998).

La ocurrencia de las secuencias simples en varias funciones, la antigliedad
de algunas proteinas y su presencia en los tres dominios, sugiere que el proceso
de patinaje de la polimerasa no es solo un importante proceso en la evolucién de
genomas completos, sino también en el origen y evolucién de proteinas.

La incorporacion de secuencias simples en el genoma ha contribuido al
incremento del tamafio del genoma durante la evolucion, incorporando los
productos del patinaje de la polimerasa (Hancock, 1996). Existe la posibilidad que
al incorporarse los productos del patinaje de la polimerasa en la proteina
resultante esta tenga una expresién diferente a la original, teniendo una nueva
funcion.

En los experimentos desarrollados in vitro (Kornberg et al., 1964), para la
sintesis de la DNA polimerasa se observa un alto rango de mutaciones producidas
por el patinaje de la polimerasa, pero al ser comparada con los experimentos in

vivo (Levinson y Gutman, 1987) el nimero de mutaciones es muy bajo, por lo que
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se ha sugerido que en eucariontes no solo actta el patinaje de la polimerasa, sino
que pueden existir algunos otros mecanismos de furnover, siendo el patinaje de la
polimerasa el mecanismo que mejor explica la evolucion del genoma (Levinson y
Gutman, 1987b; Hancock, 1996). El que otros mecanismos pudieran participar en
el incremento de las proteinas es muy viable, debido a que el genoma de los
eucariontes es mucho mds grande, lo que le permite una plasticidad de
adecuacién a varios mecanismos, a diferencia de los procariontes en los cuales

pareciera que solo se presenta el patinaje de la polimerasa

4.2 Consecuencias de la incorporacion de las secuencias simples en el genoma.
En los Ultimos afios el interés por las secuencias simples ha estado ligado a
patogénesis (Moxon et al., 1994, Moxon y Wills, 1999) Los niveles elevados del
patinaje de la polimerasa podria ocasionar un crecimiento incontrolado, dando
como resultado enfermedades como el cancer. Varios organismos patdgenos
como son: Haemophilus infuenza, Neisseria gonorrhoeae, Neisseria meningitidis,
entre otros presentan pérdida 6 ganancia de repeticiones producto del patinaje de
la polimerasa, estas puede generar fases de variacion y modular alternativas de
expresion en los genes (Moxon et al., 1994). Podrian existir genes que actuaran
en substratos de slippage, aumentando la variacién por la pérdida o ganancia de
repeticiones (Tautz et al., 1986; Hancock y Dover, 1990; Brian y Meyer, 1992), lo
que genera mayores posibilidades de adecuacion positiva.

La presencia de baja complejidad en secuencias antiguas indica que este

fendmeno precede a la patogénesis, lo cual sugiere que el patinaje de la
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polimerasa no solo participa como un mecanismo de incremento de variabilidad en

casos extremos (Becerra y Lazcano en preparacién).

4.3 Distribucion de los aminoacidos en las secuencias simples.
La incidencia de aminoacidos cargados, en las secuencias simples, la presencia
de segmentos hidrofébicos y de transmembrana, las estructuras repetidas vy la
espacialidad puede sugerir una correlacion con la estructura de fa proteina y su
funcion en diversos eventos biolégicos, como pueden ser la formacién de dominios
en membranas, activacion de la transcripcion, control de la division celular, en el
ensamblaje de ciertas proteinas, en el incremento de su solubilidad en un medio
acuoso, en la estabilidad y conformacion de las mismas. Los resultados obtenidos
del analisis estadistico de las secuencias simples, sugieren que no existe una
correlacién entre la baja complejidad con su funcién biolégica o sus caracteristicas
fisico-quimicas, manteniendo diferentes estructuras secundarias en las proteinas
en que participan.

La presencia de determinados aminoacidos en las secuencias simples,

podria estar vinculada, a la facilidad de poder intercambiar un nucleoétido por otro

en sus codones. i @E@ %A

BIBLIOTECA CENTRAL
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5. CONCLUSIONES

* Las secuencias simples se encuentran distribuidas en los tres principales
linajes celulares (Arquea, Bacteria y Eucaria), presentando también una alta
distribucion en las funciones bioldgicas.

» Los aminoédcidos que con mayor frecuencia se presentan en las secuencias
simples de los tres genomas microbianos son: (K) lisina, (E) acido glutamico,
(N) aspargina y (D) 4cido aspartico.

» El analisis visual es una importante herramienta para la determinacion de
secuencias simples, observando principalmente fa baja complejidad en los
extremas amino y carboxilo.

e La baja complejidad podria jugar un importante papel en la evolucion del
tamaiio de las proteinas, y quizas en el incremento del nimero de las mismas,
siendo un recurso de variabilidad y posiblemente en la adquisicién de nuevas
funciones de las proteinas durante la evolucion.

e Elfenémeno de la baja complejidad es muy antiguo (antes del Gltimo ancestro

comun) precediendo a la patogénesis.
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7. APENDICE

L. Formulario.

Basado en la complejidad del estado del vector de una ventana de la
secuencia, la complejidad composicional local K1 , asi como la informacion
necesaria por posicion, obtenida de la composicion de la ventana de un residuo

de la secuencia en particular. De un alfabeto de N-residuos (usualmente N=4 o
L

N
Hni!
=1

1
—— logn
L

Kt =

20) y una ventana de extension L;

Donde ni es N nimeros en la complejidad del estado del vector. El logaritmo es
tomado como base N en el rango de 0 a 1. La complejidad es expresada
frecuentemente en las unidades de informacién, los algoritmos son expresados
en base 2, bits, base e 6 nats.

Otra medida de informacion de la complejidad composicional local, Kz ,

usualmente expresada en bits, algunas veces usada en lugar de Ki1.

ni ni
logz —
Ke=- 2 L L

K2 es una aproximacién que converge hacia K1 en una ventana extensa.

Probabilidad del estado de complejidad.
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Asumiendo una probabilidad igual en apariencia de los cuatro nucleétidos o de
los 20 aminoéacidos, la probabilidad Po de la ocurrencia de algan estado de

complejidad es:

L! N!

1 N L
PO"‘_L' I1 ni! 1 m!
N

i=1 K =0
Donde rx es el total de los nimeros en el tiempo, los nimeros K ocurren en e!
namero de ni de la complejidad del estado del vector. (Wootton y Federhen,

1993).




Il. Programa Shell-Unix

grep '[a-z]' archivo30 > file2

grep -n".! file2 > file3

grep -v 'I\>T file3 > file4

cut -d":" -f1 file4 > file5

awk -f prog1 file5 > file6

grep -n "' file3 > compar

egrep -f file6 compar > resultado1.1
cut -d":" -f3-8 resultado1.1 > res1.0
grep '[\>]' res1.0 > resuitado

rm file*

rm compar

rm resultado1.1

grep-n".'res1.0 > res2

grep -v '\>] res2 > res3

cut -d"" -f1 res3 > res4

awk -f prog1 res4 > res5

grep -n'.'res2 > compar{

egrep -f res5 compar1 > resultado1.2
cut -d"" -f3-8 resultado1.2 > res2.0
grep '[\>]' res2.0 > resultado1

rm res1.0

rm res2

rm res3

m res4

rm resS

rm compar?

rm resultado1.2 BIBLIOTECA CENTRAL

grep -n "' res2.0 > res2.2

grep -v '[>] res2.2 > res2.3

cut -d":" -f1 res2.3 > res2.4

- awk -f prog1 res2.4 > res2.5

grep -n ' res2.2 > compar?

egrep -f res2.5 compar2 > tesultado2.2
cut -d":" -f3-8 resultado2.2 > res3.0
grep ‘P> res3.0 > resuitado2

rm res2.0

rmres2.2

rm res2.3

rm res2.4

rm res2.5

rm compar2

rm resultado2.2

grep -n ' res3.0 > res3.2

grep -v \>]' res3.2 > res3.3

cut -d":" -f1 res3.3 > res3.4

awk f prog1 res3.4 > res3.5

grep -n "' res3.2 > compar3

egrep -f res3.5 compar3 > resultado3.2

57
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cut -d":" -f3-8 resultado3.2 > res4.0

grep T\>]' res4.0 > resultado3

rm res3.0

rm res3.2

rm res3.3

rmres3.4

rmres3.5

rm compar3

rm resultado3.2

progt

{ s=31-1 print ":"s":"}

Paiabras claves para cada grupo funcional.

I Metabolismo de macromdleculas.

ribosomal, RNA, tRNA, DNA, transcription, recombination, translocation,
modification, helicase, rRNA, polimerase, histone, chromosome, elongation,
topoisomerase, factor, RNase, exonuclease, endonuclease, peptidase,
protease, restriction, ribonuclease, gyrase, UV, primosomal, ribonucieotide,
peptidyl, polynucleotide, DNAk, DNAj, DNAc, phosphotransferase, tolA,VacB,
translocation, transkelotase, protein synthesis, ribosome, chromatin, nuclear.

Ii. Metabolismo Intermediario.

degradation, intermediary, aerobic, anaerobic, fermentation, ATP, proton,
broad, regulatory, CoA, energy, cytochrome, NADH, dehydrogenase, pyruvate,
hydrolase, carbon, hydrogenase, nitrogen, fumarate, chlorohydrolase, NADH-,
ferrodoxin, polyferrodoxine.

lll.  Biosintesis de moléculas pequenas.

amino acid, glutamate, nitrogen assimilation, aspartame, pyruvate, glycine,
serine, sulfur, aromatic amino acid, histidine, nucleotides, salvages, sugar,
cofactor, purine, pyrimidine, ribonucleotides, biotin, folic acid, lipoate,

molybdobterin, pantothenase, pyridoxine, pyridoxal, thiamine, riboflavine,

thioredoxin,  glutaredoxine, glutaredoxine, glutathione, menaquinone,



59

ubiquinones, heme, porphyrins, fatty acids, lipids, polyamine, glutatione,
argininosuccinate, glucose, phosphoribosyl, aminoimidazole, ADP-heptose,
carbamoyl, orotate, GMP, GTP, UMP, CTP, AMP, phosphoribosyltransferase,
quinolinate, nicotinate, thiamin, phosphotidylgiycerophosphate, hemolysin,
mannosyltransferase, translocase, erp, xylanase, cobalamin, geranyl,
chorismate, alginate, oxalocacetate, uridylate, cytidylytransferase, glycerol,
glucosamine, phosphomannomutase, urease, urea, lipoamide,
dehydrolipoamide, aliphatic, glucanase, pyridine, L-alanine, picolinate,
dihydropicolinate, formate, glycogen, xylulokinase, fucosyltransferase,
uridylatecytidylyltransferase, glycolysis, fructose, arginine, fatty, sterol,
glycosylation, glyoxylate, phospholipid.

V. Procesos celulares.

transport, cel! division, chemotaxis, secretion, osmotic, enterobactin, permease,
molybdate uptake, septum, antibiotic, chemotactic, suppressor, osmotically,
potassium, channel, cation, efflux, binding, maturation, Na, Na(+), signal,
chaperon, grpE, division, transposase, regulated, antiporter, cell cycle, meiosis,
homeostasis.

V. Estructura celular. -

cell wall, cytoskeleton, endomembrane, surface, cytoplasmic, pore, outer
membrane, periplasmic, murein, UDP, flegellar, lipoprotein.

VI.  Ofras funciones.

criptic, phage, prophages, colicin, plasmid, drug, radiation, colicins, azaserine,
integration, terminus, heat shock, chaperone, PEP, nodulation, stress, Hsp,
coenzyme, cytotoxin, pathogenicity, antigen, spore, tolerance, emergence,

flocculation.




VII. Hipotéticas y funcién desconocida.

hypothetical, unknown, ORF.
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lil. Programa Seg.

DOCUMENTATION OF SEG (FROM 'MAN' PAGE)

NAME

o seqg - segment sequence{s} by local complexity

SYNOPSIS

_—___;;; sequence [ W1 [ K(1) ] [ K(2) 1 { -x ] [ options ]
DESCRIPTION

seg divides sequences into contrasting segments of low-complexity
and high-complexity. Low-complexity segments defined by the
algorithm represent "simple sequences" or "compositionally-biased
regions”. ,

Locally-optimized low-complexity segments are produced at defined
levels of stringency, based on formal definitions of local
compositional complexity (Wootton & Federhen, 1993). The segment
lengths and the number of segments per sequence are determined
automatically by the algorithm.

The input is a FASTA-formatted sequence file, or a database file
containing many FASTA-formatted sequences. seg is tuned for amino
acid sequences. For nucleotide sequences, see EXAMPLES OF
PARAMETER SETS below.

The stringency of the search for low-complexity segments is
determined by three user-defined parameters, trigger window length

[ W], trigger complexity [ K{l) ] and extension complexity [ K(2)1
{see below under PARAMETERS ). The defaults provided are suitable
for low-complexity masking of database search query sequences [ -x

option required, see below].

OUTPUTS AND APPLICATIONS

(1) Readable segmented sequence [Default]. Regions of contrasting
complexity are displayed in "tree format". See EXAMPLES.
(2) Low-complexity masking (see Altschul et al, 1994). Produce a

masked FASTA-formatted file, ready for input as a query sequence for
database search programs such as BLAST or FASTA. The amino acids in
low-complexity regions are replaced with "x" characters [-x option].
See EXAMPLES.

(3) Database construction. Produce FASTA-formatted files containing
low-complexity segments [-1 option), or high-complexity segments
{-h option}, or both {-a option}. Each segment is a separate
sequence entry with an informative header line.

ALGORITHM



The SEG algorithm has two stages. First, identification of
approximate raw segments of low- complexity; second local
optimization.

At the first stage, the stringency and resolution of the search for
low-complexity segments is determined by the W, K(l) and K{(2)
parameters. All trigger windows are defined, including overlapping
windows, of length W and complexity less than or equal to K(1)
"Complexity" here is defined by equation (3) of Wootton & Federhen
(1993). Each trigger window is then extended into a contig in both
directions by merging with extension windows, which are overlapping
windows of length W and complexity 1less than or equal to K(2).

Each contig is a raw segment.

At the second stage, each raw segment is reduced to a single
optimal low-complexity segment, which may be the entire raw
segment but is usually a subsequence. The optimal subsequence has
the lowest value of the probability P{0) (equation (5) of Wootton
& Federhen, 1993).

PARAMETERS

These three numeric parameters are in obligatory order after the
sequence file name.

Trigger window length [ W ]. An integer greater than zero [ Default
12 ].
Trigger complexity. [ K1 ]. The maximum complexity of a trigger

window in units of bits. K1 must be equal to or greater than zero.
The maximum value is 4.322 (loglbase 2]20) for amino acid
sequences [ Default 2.2 }.

Extension complexity [ K2 ]. The maximum complexity of an extension
window in units of bits. Only values greater than Kl are effective
in extending triggered windows. Range of possible values is as for
Kl [ Default 2.5 }.

OPTIONS

The following options may be placed in any order in the command
line after the W, Kl and K2 parameters:

~a Output both low-complexity and high-complexity segments in a
FASTA-formatted file, as a set of separate entries with header
lines.

-c [characters-per-line] Number of sequence characters per line of
output ([Default 60]. Other characters, such as residue numbers,
are additional.

-h Output only the high-complexity segments in a FASTA-formatted
file, as a set of separate entries with header lines.
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-1 OQutput only the low-complexity segments in a FASTA-formatted
file, as a set of separate entries with header lines.

-m {length] Minimum length in residues for a high-complexity
segment [default 0]. Shorter segments are merged with adjacent
low-complexity segments.

~© Show all overlapping, independently-triggered low-complexity
segments [these are merged by default].

-q Produce an output format with the sequence in a numbered block
with markings to assist residue counting. The low-complexity and
high~-complexity segments are in lower- and upper-case characters
respectively.

-t f(length] "Maximum trim length” parameter [default 100]. This
controls the search space {(and search time) during the
optimization of raw segments (see ALGORITHM above). By default,
subsequences 100 or more residues shorter than the raw segment are
omitted from the search. This parameter may be increased to give
a more extensive search.if raw segments are longer than 100 residues.

-% The masking option for amino acid sequences. Each input
sequence is represented by a single output sequence in FASTA-format
with low-complexity regions replaced by strings of "x" characters.

EXAMPLES OF PARAMETER SETS

Default parameters are given by 'seg sequence' (equivalent to 'seg
sequence 12 2.2 2.5'). 'These parameters are appropriate for low-
complexity masking of many amino acid sequences [with -x option }.

Database-database comparisons:

More stringent (lower) complexity parameters are suitable when
masked sequences are compared with masked sequences. For example,
for BLAST or FASTA searches that compare two amino acid sequence
databases, the following masking may be applied to both databases:

seg database 12 1.8 2.0 -x

Homopolymer analysis:

To examine all homopolymeric subsequences of length (for example)
7 or greater:

seg sequence 7 0 0
Non-globular regions of protein sequences:

Many long non-globular domains may be diagnosed at longer window
lengths, typically:

seg sequence 45 3.4 3.75
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For some shorter non-globular domains, the following set is
appropriate:

seg sequence 25 3.0 3.3

Nucleotide sequences:

The maximum value of the complexity parameters is 2 (log[base 2]4).
For masking, the following is approximately equivalent in effect
to the default parameters for amino acid sequences:

seg sequence.na 21 1.4 1.6 C J ﬁA

EXAMPLES
The following is a file named 'prion' in FASTA format:

>PRIO_HUMAN MAJOR PRION PROTEIN PRECURSOR
MANLGCWMLVLFVATWSDLGLCKKRPKPGGWNTGGSRYPGQGSPGGNRYPPQGGGGWGQP
HGGGWGQPHGGGWGQPHGGGWGQPHGGGWGQGGGTHSQWNKPSKPKTNMKHMAGAAARAGA
VVGGLGGYMLGSAMSRPI IHFGSDYEDRYYRENMHRY PNQVYYRPMDEYSNONNFVHDCV
NITIKQHTVTTTTKGENFTETDVKMMERVVEQMCITQYERESQAYYQRGSSMVLESSPPV
ILLISFLIFLIVG

The command line:

seg prion

gives the standard output below

>PRIO_HUMAN MAJOR PRION PROTEIN PRECURSOR

1-49  MANLGCWMLVLFVATWSDLGLCKKRPKPGG
WNTGGSRYPGQGSPGGNRY
ppPaggggwgaphgggwggphgggwggphgg  50-94
gwgaphgggwgaggyg
95-112 THSQWNKPSKPKTNMKHM
agaaaagavvgglggymlgsams 113-135
136-187 RPIIHFGSDYEDRYYRENMHRYPNQVYYRP
MDEYSNQNNFVHDCVNITIKQH
tvttttkgenftet 188-201
202-236 DVKMMERVVEQMCITQYERESQAYYQRGSS
v MVLFS
sppvillisflifliv 237-252
253-253 G

The low-complexity sequences are on the left (lower case) and high-
complexity sSequences are on the right (upper case). Rll sequence segments
read from left to right and their order in the sequence is from top to
bottom, as shown by the central column of residue numbers.

The command line:

Seg prion x
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gives the following FASTA-formatted file:-

>PRIO_HUMAN MAJOR PRION PROTEIN PRECURSOR
MANLGCWMLVLFVATWSDLGLCKKRPKPGGWNTGGSRYPGQGS PGGNRYXX XXX XXX XXX
KEXXXKXKXKXXKXXK KKK KKK KK LK KKK KX KKK KK KXTHSQWNKP SKPKTNMKHMRX XK XX XXX
XEXXXKXXXKXXXXXXRPITHFGSDYEDRYYRENMHRYPNQVYYRPMDEYSNQNNEVHDCV
NITIKQHXXXXXXKXXXXXXXXDVKMMERVVEQMCITQYERESQAYYQRGSSMVLESXxxXx
XXXXXKXXXXKXXXG

SEE ALSO

segn, blast, saps, xnu

AUTHORS
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IV. Hojas de resultados de una secuencia, con el programa SAPS y dos
disquettes con todos los resultados estadisticos de fas 86 secuencias simples
para los tres genomas microbianos. Lista de nombres de los archivos.

S. cerevisiae 171388, 172526, 311109, 396560, 4076, 544510, 694125,
871535, 899399, agail, albyg, amyh, chit, e190152, €239064, €245919,
€245920, 252294, 252336, €252990, 312887, hkr1, kfd3, mcm1, msb2,
n100, n145, nu57, pir3, ppz2, S77699, S61977, S61046, sed1, yag3, ycc8,
yex9, ygif, yg3r, yhi1, yib1, yk82, ynw8, sr40, ssnb, uso1, yir7, yjp, ykf4, ynj1,
ynré, 251944, 854443, 927801, D1020, dr48, €236826, 252970, 308403,

kai1, nsr1 m62

H. influenzae HI066, HI0251, HI0264, HI0383, HI0915, HI1058, HI1232,

HI1685, HI1718, HI0119, HI0990, HI1601, HI1284

M. jannaschii MJ1254, MJ1322, MJ1422, MJ1505, MJECL28, MJ1303,

MJECL23, MJ0124, MJ0233,MJ0487, MJ0694, MJO875

BIBLIOTECA CENTRAL
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>SW-YKB2_YEAST SW:YKB2_YEAST P36170 saccharomyces cerevisiae (baker's yeast). hypothetical
122.2 kd protein in sirl 3'region precursor. 6/94; PIR:538181 flocculation protein FLO1

homolog YKR102w - yea
SWISS-PROT ANNOTATION:

pes} Unknown CONVERTED; PRT; 1169 AA.

DE  unknown.

CC  SEQIO retrieval from FASTA-format entry. 19-Jan-1998
number of residues: 1169; molecular weight: 122.2 kdal

1 MPVAARYIFL TGLFLLSVAN VALGTTEACL PAGEKKNGMT INFYQYSLKD SSTYSNPSYM

61 AYGYADAEKL GSVSGQTKLS IDYSIPCNGA SDTCACSDDD ATEYSASQVV PVKRGVKLCS
121 DNTTLSSKTE KRENDDCDQG AAYWSSDLFG FYTTPTNVTV EMTGYFLPPK TGTYTFGFAT
181 VDDSAILSVG GNVAFECCKQ EQPPITSTDF TINGIKPWNA DAPTDIKGST YMYAGYYYPI
241 KIVYSNAVSW GTLPVSVVLP DGTEVNDDFE GYVFSFDDNA TQAHCSVPNP AEHARTCVSS
301 ATSSWSSSEV CTECTETEST SYVTPYVTSS SWSSSEVCTE CTETESTSTS TPYVTSSSSS
361 SSEVCTECTE TESTSYVTPY VSSSTAAANY TSSFSSSSEV CTECTETEST STSTPYVTSS
421 SWSSSEVCTE CTETESTSYV TPYVSSSTAA ANYTSSFSSS SEVCTECTET ESTSTSTPYV
481 TSSSSSSSEV CTECTETEST SYVTPYVSSS TARANYTSSF SSSSEVCTEC TETESTSTST
541 PYVTSSSWSS SEVCTECTET ESTSYVTPYV SSSTAAANYT SSFSSSSEVC TECTETESTS
601 TSTPYATSST GTATSFTAST SNTMTSLVQT DTTVSFSLSS TVSEHTNAPT SSVESNASTF
661 ISSNKGSVKS YVTSSIHSIT PMYPSNQTVT SSSVVSTPIT SESSESSASV TILPSTITSE
721 FKPSTMKTKV VSISSSPTNL ITSYDTTSKD STVGSSTSSV SLISSISLPS SYSASSEQIF
781 HSSIVSSNGQ ALTSFSSTKV SSSESSESHR TSPTTSSESG IKSSGVEIES TSTSSFSFHE
841 TSTASTSVQI SSQFVTPSSP ISTVAPRSTG LNSQTESTNS SKETMSSENS ASVMPSSSAT
901 SPKTGKVTSD ETSSGFSRDR TTVYRMTSET PSTNEQTTLI TVSSCESNSC SNTVSSAVVS
961 TATTTINGIT TEYTTWCPLS ATELTTVSKL ESEEKTTLIT VTSCESGVCS ETASPAIVST
1021 ATATVNDVVT VYSTWSPQAT NKLAVSSDIE NSASKASFVS EAAETKSISR NNNFVPTSGT
1081 TSIETHTTTT SNASENSDNV SASEAVSSKS VINPVLISVS QQPRGTPASS MIGSSTASLE
1141 MSSYLGIANH LLTNSGISIF IASLLLAIV

COMPOSITIONAL ANALYSIS (extremes relative to: swp23s.g)

The composition of the input sequence is evaluated relative to the residue
usage quantile table specified with the “-s species’' flag. Low usage in
the 1% quantile is indicated by the label -- (e.g., Y-- means that the
input sequence uses tyrosine as little as the 1% least tyrosine contain-
ing proteins in the reference set); low usage in the 5% quantile is indi-
cated by the label "-' (e.g., L-); high usage above the 95% quantile
point is indicated by the label “+' (e.g., A+); and high usage above the
99% quantile point is indicated by the label “++' (e.g., LIVFM++). The
usage is evaluated for all 20 amino acids, positive (KR) and negative (ED)
charge, total charge (KRED), net charge (KR-ED), major hydrophobics
{LVIFM}, and the groupings ST, AGP (encoded by CCN, GCN, and GGN codons),
and FIKMNY {(encoded by AAN, AUN, UAN, and UUN codons).

: 72( 6.2%); C : 35( 3.0%); D : 30( 2.6%); E : BS( 7.3%); F

CUCBA

BIBLICTECA CENTRAL

A B : 30( 2.6%)

G :38(3.3%): H : 9(0.8%); I : 42( 3.6%); K : 31( 2.7%); L--: 38( 3.3%) ‘
M ¢ 13( 1.1%); N : 45( 3.8%); P : 49( 4.2%); Q- : 18( 1.5%); R--: 11( 0.9%)
S++:283(24.2%); T++:194(16.6%); V : 90( 7.7%); W : 9( 0.8%); Y : 47( 4.0%)

KR - 42 ( 3.6%); ED : 115 ( 9.8%); AGP : 159 ( 13.6%);
KRED : 157 { 13.4%); KR-ED - : -73 ( -6.2%); FIKMNY : 208 ( 17.8%};
LVIFM - : 213 ( 18.2%); ST ++: 477 { 40.8%). )

CHARGE DISTRIBUTIONAL ANALYSIS

The distribution of charges in the protein sequence is evaluated in terms
of clusters, high scoring segments, and runs and periodic patterns. Clus-
ters indicate regions of typically 30 to 60 residues exhibiting a rela-
tively high charge concentration. For high scoring charge segments, posi-
tive scores are assigned to charge residues of the appropriate type and
negative scores to all other residues. A significant cumulative positive
score again indicates a region of high charge concentration. The cluster
method and the scoring method will generally pick out the same segments
(with the scoring method often delimiting the sgegment to a narrower
range), conferring robustness to the results. Short segments of high
charge concentrxation are displayed as runs (with errors). Periodic pat-




terns focus on those with charges every second or third position, with
possible relevance to amphipathic secondary structures; other periodic
patterns are displayed in the general periodicity analysis section of the
output.

1 00000+0000 0000000000 000000-000 000-++0000 00000000+- 0000000000

61 00000-0-+0 0000000+00 0-00000000 0-00000--- 00-0000000 00++00+000
121 -00000040- ++-0--0-00 000000-000 0000000000 -00000000+ 0000000000
181 0--0000000 Q0000-00+0 -0000000-0 00000+0000 -000-0+000 0000000000
241 +000000000 0000000000 -00-00--0- 000000--00 0000000000 0-00+00000
301 00000000-0 00-00-0-00 0000000000 00000-000- 00-0-00000 0000000000
361 00-000-00- 0-00000000 0000000000 00000000-0 00-00-0-00 0000000000
421 00000-000- 00-0-00000 0000000000 0000000000 0-000-00-0 -900000000
481 00000000-0 00-00-0-00 0000000000 0000000000 0000-000-0 0-0-000000
$41 0000000000 0-000-00-0 -000000000 0000000000 0000000-00 0-00-0-000
601 0000000000 0000000000 0000000000 -000000000 000-000000 000-000000
661 0000+000+0 0000000000 0000000000 0000000000 0-00-00000 000000000~
721  0+0000+0+0 0000000000 0000-000+- 0000000000 0000000000 000000-000
781 0000000000 00000000+0 000-00-00+ 0000000-00 0+0000-0-0 000000000-
841 0000000000 0000000000 000000+000 00000-0000 0+-0000-00 0000000000
901 00+00+000- -000000+-+ 0000+000-0 0000-00000 00000-0000 0000000000
961 0000000000 0-00000000 00-00000+0 -0--+00000 0000-00000 -000000000
1021 000000-000 0000000000 0+00000-0- 0000+00000 -00-0+000+ 0000000000
1081 000-000000 0000-00-00 000-0000+0 0000000000 000+000000 000000000~
1141 0000000000 0000000000 000000000

A. CHARGE CLUSTERS.

Positive, negative, and mixed charge clusters are distinguished. In each
case, cmin indicates the minimum number of charges required for a signifi-
cant charge cluster corresponding to the given window size; e.g., cmin =
9/30 or 12/45 or 15/60 means that significance requires at least 9 charges
in a segment of 30 (or fewer) residues, or 12 charges in a segment of
length 45, or 15 charges in a segment of length 60. In the case of posi-
tive and negative charge clusters, these counts refer to net charge, i.e.,
charges of the opposite sign within the window are counted as -1. The
gizes of the clusters are optimized for display to indicate the segment of
highest charge concentration, but a minimum size of 20 residues is
required. A mixed charge cluster that begins and ends within 15 residues
of the endpoints of a pure charge cluster is not displayed (since its sig-
nificance rests mostly on the charged residues comprising the displayed
pure charge cluster), unless the -v (verbose output) flag is set, in which
case both the pure and the mixed charge cluster are displayed. On the
other hand, pure charge clusters that are embedded in mixed charge clus-
ters are displayed separately (indicated by a * preceding the specifica-
tion of location).

For each cluster are given its location in the sequence (From, to),
the quartile of the location (1st, 2nd, 3rd, or 4th quarter of the
sequence), length, count, and t-value (standard deviations above the mean;
to accommodate the multiple tests performed, the t-value significance
threshold is set to 4.0 for sequences up to 750 residues, to 4.5 for
sequences of length 750-1500 residues, and to 5.0 for longer sequences);
also indicated are residues comprising at least 10% of the cluster.

Positive charge clusters: not evaluated (frequency of + < 5%, too low)
Negative charge clusters (cmin = 10/30 or 13/45 or 16/60): none
Mixed charge clusters (cmin = 12/30 or 16/45 or 19/60):

1) From 92 to 138: DTCACSDDDATEYSASQVVPVKRGVKLCSDNTTLSSKTEKRENDDCD
-00000---00-000000000++00+000-000000+0-++-0--0-
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quartile: 1; size: 47, +count: 6, -count: 11, Ocount: 30; t-value: 4.57 *

§: 6 (12.8%); T: 5 (10.6%); D: 8 (17.0%); ST: 11 (23.4%);



B. HIGH SCORING (UN)CHARGED SEGMENTS.

For each scoring scheme (scores assigned to residues as displayed), SAPS
displays segments of the sequence with aggregate score exceeding the par-
ticular threshold values M _0.01 (1% signjificance level, segments labeled

with **), M_0.05 (5% significance level, segments labeled *), or other-

wige as indicated. A minimal segment length is set as shown. The expected
score/letter should be sufficiently large negative, and the average infor-
mation per letter should be sufficiently large positive in order for the
scoring statistics to apply properly (the program prints out when the con-
ditions are not met and skips evaluations).

High scoring positive charge segments:

score=  2.00 frequency= 0.036 { KR )

score= 0.00 frequency= 0.000 ( B2X )

score= -1.00 frequency= 0.866 { LAGSVTIPNFQYHMCW )

score= -2.00 frequency= 0.098 ( ED )

Expected score/letter: -0.991; Average information/letter:  3.234

Minimal length of displayed segments set to: 20
M _0.01= 6.98 {(cv= 4.53, lambda= 1.56007, k= 0.46361, x= 2.46;

90% confidence interval for segment length: S +- 4)
M_0.05= 5.94 (x= 1.41)

# of segments (>=20 residues) exceeding M _0.05: none

High scoring negative charge segments:

score= 2.00 frequency= 0.098 ( ED )

score= 0.00 frequency= 0.000 ( B2X )

score= -1.00 frequency= 0.866 { LAGSVTIPNFQYHMCW )

score= -2.00 frequency= 0.036 ( KR )

Expected score/letter: -0.741; Average information/letter: 1.341

Minimal length of displayed gegments set to: 20

M_0.01= 11.08 ({cv= 7.42, lambda= 0.95216, k= 0.32918, x= 3.66;
90% confidence interval for segment length: 11 +- 10)

M_0.05= 9.37 (x= 11.95)

# of segments (>=20 residues) exceeding M _0.05: none

High scoring mixed charge segments:

score= 1.00 frequency= 0.134 ( KEDR )
score= 0.00 freguency= 0.000 ( BZX )
score= -1.00 frequency= 0.866 ( LAGSVTIPNFQYHMCW )

Expected score/letter: -0.731; Average information/letter: 1.966
Minimal length of displayed segments set to: 20

M_0.01= 6.00 (cv= 3.79, lambda= 1.86344, k= 0.61793, x= 2.21;
90% confidence interval for segment length: 8 +- S)
M_0.05= 5.13 (x= 1.34)

# of segments (>=20 residues) exceeding M_0.05: none

High scoring uncharged segments:

score= 1.00 frequency= 0.866 ( LAGSVTIPNFQYHMCW )
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score=  0.00 frequency= 0.000 { B2ZX )
score= -8.00 frequency= 0.134 ( KEDR )

Expected score/letter: -0.209; Average information/letter: 0.013
Minimal length of displayed segments set to: 20

M_0.01= 140.63 (cv= 142.93, lambda= 0.04942, k= 0.00897, x= -2.30;
90% confidence interval for segment length: 756 +- 748)

M_0.05= 107.65 (x= -35.28)

! average information < .10; too small !

C. CHARGE RUNS AND PATTERNS.

The table below shows the charge runs and patterns searched for (* stands
for + or -) and the required minimum number of matches to the pattern
allowing for at most 0 {(lmin0), 1 {(lminl), or 2 (lmin2) mismatches or
insertions/deletions (1% significance level}. Occurrences are arranged in
the order in which they appear in the sequence. For each run or pattern
are displayed its length (number of matches) and a triplet giving the
number of mismatches, insertions and deletions. O-runs are further charac-
terized by their composition (residues comprising more than 10% of the
run) .

Run count statistics are compiled for runs of lengths at least 2/3 of
the minimal significant length {(lmin0); given are the number and locations
of such runs.

pattern (#)| (=)} (™} (0)] (+0)] (-0)] (*0)|{+00)](-00)](*00)]
1mino 3| s} 6| 67| 8| 10f 12} 9| 13| 15 |
1minl s | 6| 7| 81| s | 12| 14| 12| 16| 18 |
1min2 6| @8] 9} 90| 11| 14| 16| 13| 18| 20 |

There are no charge runs or patterns exceeding the given minimal lengths.

Run count statistics:

+ runs >= 3: 0
- runs s= 3: 1, at 98;
*  runs >= 4: 1, at 130;
0 runs >= 45: 0

DISTRIBUTION OF OTHER AMINO ACID TYPES

Routinely, SAPS indicates high scoring hydrophobic and transmembrane seg-
ments. The display is as desribed above for high scoring charge segments.
The scores for the hydrophobic segments correspond to a digitized hydro-
pathy scale. The transmembrane scores were derived from target frequen-
cies in putative transmembrane proteins (see the paper referred to above;
note, however, that the scores used in the program have been rederived and
differ from the ones given in the paper). With the -a command 1line flag,
the wuser can invoke a similar analysis for other residue types. 1In view
of the special role of cysteines for protein structure, the spacings of
the cysteine residues in the sequence are displayed separately, with par-
ticular emphasis on close pairs of cysteines and distances between such
pairs.

1. HIGH SCORING SEGMENTS.

High scoring hydrophobic segments:

2.00 (LVIFM) 1.00 (AGYCW) 0.00 (B2ZX) ~-2.00 (PH) -4.00 (STNQ)
-8.00 (KEDR)

Expected score/letter: -2.485; Average information/letter: 1.229
Minimal length of displayed segments set to: 15

M_0.01= 17.50 (cv= 11.44, lambda= 0.61765, k= 0.42563, x= 6.06;
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90% confidence interval for segment length: 13 +- 7)
M_0.05= 14.86 (x= 3.43)

# of segments (>=15 residues) exceeding M _0.05: none

High scoring transmembrane segments:

5.00 {(LVIF) 2.00 {(AGM) 0.00 (BZX) -1.00 (YCW) -2.00 (ST}
-6.00 (P) -8.00 (H) -10.00 (NQ) -16.00 (KR) -17.00 (ED)

Expected score/letter: -2.927; Average information/letter: 0.574
Minimal length of displayed segments set to: 15

M_0.01= 48.28 (cv= 33.99, lambda= 0.20783, k= 0.19609, x= 14.30;
90% confidence interval for segment length: 25 +- 18)
M_0.05= 40.44 {x= 6.45); M_0.30= 31.11 (x= -2.88)

1} From 8 to 24: length= 17, score=44.00 *
8 IFLTGLFLLS VANVALG
L: 5(29.4%); A: 2(11.8%); G: 2(11.8%); V: 2(11.8%);
F: 2(11.8%);

2) From 1156 to 1169: length= 14, score=47.00 *
1156 GISIFIASLL LAIV
L: 3(21.4%); A: 2(14.3%); S: 2(14.3%); I: 4(28.6%);

# of segments (>=15 residues) exceeding M_0.30: 2
2. SPACINGS OF C.

H2N-28-C-57-C-6

CAC at 94
-22-C-17-C-59

cC  at 197 (1= 105)
-86-C-11-C~13

CTEC at 311 (1= 118)

-23

CTEC at 338 (1= 31)
-23

CTEC at 365 (1= 31)
-32

CTEC at 401 {1= 40)
-23

CTEC at 428 (1= 31)
-32

CTEC at 464 (1= 40)
-23 .

CTEC at 491 (1= 31)
-32

CTEC at 527 (1= 40)
-23

CTEC at 554 {1= 31}
-32

CTEC at 590 (1= 40)
-351-C-4-C-26-C-26-C-4-C-160-CO0H

REPETITIVE STRUCTURES.

Repeats are indicated for two alphabets: the 20-letter amino acid alpha-
bet, and a reduced 1ll-letter alphabet in which the major hydrophobics
LVIF, the charged residues KR and ED, the small residues AG, the hydroxyl
group residues ST, the amid group residues NQ, and the aromatics YW are
treated as combined letters. For each alphabet, three classes of repeats
are distinguished: separated repeats, simple tandem repeats, and periodic
repeats. The separated repeats are largely non-overlapping. They are
displayed in groups of matching blocks (exceeding a given core block
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length of contiguous exact matches) and intervening spacer distances
(which may be negative, signifying a partial overlap). The core block
length in case of the amino acid alphabet is set to 4 for sequences up to
500 residues, to 5 for sequences between 500 and 2000 residues, and to 6
for longer sequences (same values increased by 4 for the reduced alpha-
bet) . Simple tandem repeats are displayed in similar layout, but
separately. Sequence segments that are highly repetitive with relatively
short repeats are displayed as periodic repeats.

A. SEPARATED, TANDEM, AND PERIODIC REPEATS: amino acid alphabet.

R

epeat core block length: 5

Aligned matching blocks:

{
[

211- 215]  TINGI
965- 969) TINGI

—-—

299- 303} SSATS
3%7- 901} SSATS

e

303- 322] SSWSSSEVCTECTETESTSY
330- 3491 SSWSSSEVCTECTETESTST
357- 376] SSSSSSEVCTECTETESTSY
393- 412) SFSSSSEVCTECTETESTST
420- 439} SSWSSSEVCTECTETESTSY
456- 475] SFSSSSEVCTECTETESTST
483- 502} SSSSSSEVCTECTETESTSY
519- 538] SFSSSSEVCTECTETESTST
546- 565] SSWSSSEVCTECTETESTSY
582- 601] SFSSSSEVCTECTETESTST

——

542- 546} YVTSS
671- 675] YVTSs

543- 5471 VTSss
689- 693] VTSSS

.

~

- —

B2 i

580- 584] TSSFS
833- 837]) TSSFS

——

614~ 621) TSFTASTS
841~ 847] TS_TASTS

—

701- 706} SESSES
303- 808] SESSES

[
{

886~ 892] S5__ENSAS
1046-1054) SSDIENSAS

[
{

937- 951]-( 7)-[ 959- 963]
996-1010]-(  7)-{1018-1022]

ALY
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[ 937- 951] TTLITVSSCESNSCS
[ 996-1010) TTLITVTSCESGVCS

[ 959- 963] VSTAT
[1018-1022] VSTAT

Simple tandem repeat:

[ 328- 390} see sequence above
[ 391- 453) see sequence above
[ 454- 516) see sequence above
[ 517- 579] see sequence above
\ { 580- 609} see sequence above

l‘ B. SEPARATED AND TANDEM REPEATS: ll-letter reduced alphabet.
(i= LVIF; += KR; -= ED; 8= AG; O= ST; n= NQ; a= YW; p= P; h= H; m= M; c¢= C)
Repeat core block length: 9

N Aligned matching blocks:

302- 322) 000acoo-ico-co-o-o0oo0a

329- 349] 000a000-1c0-C0-0-0000
356- 376] 0000000-1ico-co-0-000a
392- 412} 00i0000-ico-co-0-0000
419- 439] ©00a000-1ico-co-o0~000a

475]) ©0010000-1c0-C0O-0-0000

482- 502] 0000000-1Cc0o-Cco-0-000a
518- 538] 0010000-ico-co-0-0000
545- 5651 ©00ac0o-ico-co-o-0c00a
581- 601) 0010000-1ico-C0O-0-0000

P P ey -
'S
w
w
1

Simple tandem repeat:

{ 333- 395] see sequence above
[ 396- 458) see sequence above
{ 459- s21} see seguence above
{ 522- s584] see sequence above
[ 585- 610] see sequence above
MULTIPLETS.

Multiplets refer to homooligopeptides of any length (e.g., A2, Q7, etc.);
altplets refer to reiterations of two different residues (e.g., RG,
EAEAEA, etc.). The multiplet composition of the protein sequence is
evaluated for both the amino acid and the charge alphabet. (High) Aggre-
gate altplet counts are evalued only for the charge alphabet. The multi-
plet sequence 1is displayed whenever the total multiplet count of the
sequence falls outside the expected range (i.e., beyond 3 standard devia-
tions of the mean). Printed are also the histogram of the spacings between
consecutive multiplets (differences between starting positions) as well as
clusters of multiplets (multiplet clusters are determined in the same way
as charge clusters are determined; the binomial test is applied to a
compressed sequence over the alphabet {M,S}, where M signifies a multiplet
and S signifies a singlet; i.e., the amino acid sequence AADFFFGHRRT... is
translated as MSMSSMS..., and the binomial cluster test is applied to the
latter sequence). Multiplets and altplets of specific residue content that
individually show an unusually high count are indicated, and the pogsitions
of all multiplets exceeding a minimum length of S residues are shown.

A. AMINO ACID ALPHABET.



1. Total number of amino acid multiplets: 106 (Expected range: 78--139

2. Histogram of spacings between consecutive amino acid multiplets:
(1-5) 42 (6-10) 31 {(11-20) 21 (>=21) 13
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3. Clusters of amino acid multiplets {cmin = 14/30 or 19/45 or 22/60): none

4. Significant specific amino acid altplet counts:

Letters Observed (Critical number)

vy 19 {(18)

at 243 (1= 2) 272 (1= 2) 322 (1= 2) 326 (1= 2) 353 (1= 2)
376 {1l= 2) 380 (1= 2) 416 {1= 2) 439 (1= 2) 443 (1= 2)
479 {1l= 2) 502 (1= 2) 506 (l= 2) 542 (1= 2) 565 (1= 2)
569 (l= 2) 671 (1= 2) 923 (1= 2) 1031 (1= 2)

5. Long amino acid multiplets (>= 5; Letter/Length/Position}:
§$/7/356 §/7/482

B. CHARGE ALPHABET.

1. Total number of charge multiplets: 10 (Expected range: 1-- 22)
3 +plets {(f+: 3.6%), 7 -plets (f-: 9.8%)

Total number of charge altplets: 9 (Critical number: 19)

2. Histogram of spacings between consecutive charge multiplets:
{1-5) 1 (6-10) 1 (11-20) 2 (>=21) 7

PERIODICITY ANALYSIS.

The program identifies periodic elements of periods between 1 and 10 for
the amino acid alphabet, for the charge alphabet, and for a hydrophobicity
alphabet. Each periodic element consists of an error-free core pattern (of
length at least 4 for the amino acid alphabet, 5 for the charge alphabet,
and 6 for the hydrophobicity alphabet) which is extended allowing for
errors. The numbers of errors are given for each position in the con-
sensus of a periodic pattern involving more than one letter. The displayed
periodic patterns would generally not be statistically significant but are
listed for the sake of a general interactive appraisal of the sequence.
Periodicities of exceptionally high copy number are indicated with a !-
mark.

A. AMINO ACID ALPHABET (core: 4; t-core: 5)

Location Period Element Copies Core Errors
329- 336 2 S. 4 4 0

356- 362 1 S 7 7! o]

392- 398 1 S 6 4 1

419- 426 2 S. 4 4 4

455- 461 1 s 3 4 1

482- 488 1 s 7 7! [

518- 524 1 S 6 4 1

545- 552 2 S. 4 4 0

581- 587 1 5 [ 4 1

596~ 623 7 b 4 4 0

614- 625 3 T. 4 4 0

691- 710 5 S. .. 4 4 0

742- 761 s TS..8 4 4 /0/1/./7./1/
755- 790 9 SS.5..... 4 4 /o/1/. /1707011
808- 839 8 S....... 4 4 0

862- 903 6 S..... [ 4 1

900- 915 4 TS.. 4 4 /0/1/././
943- 958 4 S.. 4 4 0
1077-1092 4 T.. 4 4 4
1130-1145 4 s.. 4 4 4

B. CHARGE ALPHABET ({+= KR; -= ED; 0}; core: S; t!-core: 6)

BIBLIOTECA CENTRAL



and HYDROPHOBICITY ALPHABET ({*= KRED; i= LVIF; 0}; core: 6; !-core: 8)
Location Period Element Copies Core Errors
There are no periodicities of the prescribed length.

SPACING ANALYSIS.

The spacings between consecutive residues of the same type (all 20 amino
acids, + and - charge, and combined charge *) are evaluated for signifi-
cantly large or small maximal and minimal spacings. The output is ordered
by the beginning point of the significant spacing. Entries are identified
by the residue type, spacing (number of amino acids between the identified
positions), rank of the displayed spacing (e.g., 50 alanines in the
sequence induce 51 spacings, ranked by decreasing length from 1 to 51)
and p-value (probability of exceeding the displayed spacing). A maximal
spacing with p-value 0.01 or less is considered significantly large; a
maximal spacing with p-value 0.99 or larger is considered significantly
small. Similarly, a minimal spacing with p-value 0.89 or larger is con-
sidered significantly small, and a minimal spacing with p-value 0.01 or
less is considered significantly large (excluding doublets). If the first
maximal spacing (rank 1) of a residue is significantly large or small,
then also the second maximal gpacing (ramk 2) is evaluated. Large maximal
and small minimal spacings indicate clustering effects, whereas small max-
imal and large minimal spacings indicate excessive evenness in the distri-
bution of the residues.

Location {(Quartile) Spacing Rank P-value Interpretation
17- 47 (1.) S( 30)s 2 of 284 0.0014 large 2. maximal spacing
146~ 184 (1.} s( 38)s 1 of 284 0.0062 large 1. maximal spacing
241- 685 (2.) K{ 424)K 1 of 32 0.0000 large maximal spacing
242- 661 (2.) I( 419)1I 1 of 43 0.0000 large maximal spacing
259- 627 (2.) L( 368)L 1 of 39 0.0000 large maximal spacing
271- 611 (2.) G( 340)G 1 of 39 0.0001 large maximal spacing
278- 631 (2.} D{ 353)D 1o0f 31 0.0005 large 1. maximal spacing
295- 665 (2.) +{ 370} + 1 of 43 0.0000 large 1. maximal spacing
593- 945 (3.} C( 352)C 1 of 36 0.0001 large 1. maximal spacing
604- 649 (3.} P( 45)P 2 of 50 1.0000 small 2. maximal spacing
750- 910 (3.) D( 160)D 2 of 31 0.0265 large 2. maximal spacing
925- 989 (4.) +( 64)+ 2 of 43 0.9794 small 2. maximal spacing
931- 878 (4.) P( 47)p 1 0f 50 1.0000 large 1. maximal spacing
1009-1170 (4.) c{ 1s1)C 2 of 36 0.0065 large 2. maximal spacing

BBLIOTECA CENTRAL
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V. Matriz de puntos de las 86 secuencias de aminoacidos de los tres genomas microbianos.
Saccharomyces cerevisiae
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1
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X
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»54-PIR3_YEAST 5:PIAJ_YZAST Q03160 sacchazamyces cerevislae {baker's
veast;. pitd protedn precursor. 11/95; g1[4041291gn} 172042003392
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8. GLOSARIO

1. Abreviaciones de los 20 aminoacidos.
Alanina (A).

Arginina (R). o) S
Asparagina (N). . E,, N N

Acido aspartico (D).
Cisteina (C). I
Glutamina (Q). e
Acido glutamico (E).
Glicina (G).
Histidina (H).
Isoleucina (1).
Leucina (L).

Lisina (K).
Metionina (M). BIBLIOTECA CENTRAL
Fenilalanina (F).

Prolina (P).

Serina (S).

Treonina (T).

Triptofano (W).

Tirosina (Y).

Valina (V).

wivnwng 32§ 4

=
BANASLI A

](.":;" S

2. Anonymous FTP: Permite tener acceso a informacién que se encuentra en
internet para el dominio publico basandose en una clave a la cual se le llama
anonymous.

3. FTP: (File Transfer Protocol).Es un protocolo para la transferencia de archivos,
que permite obtener o hacer copias de archivos hacia una computadora remota
en internet.

4. Shell Unix: Es un programa en lenguaje Unix, este se encarga de leer los
comandos que inserta el usuario y los interpreta como requerimientos para
ejecutar ciertos programas que sean requeridos.

5. Tumover: Mecanismos que causan continuas fluctuaciones en el nimero de
copias del DNA (variando en extension desde dos a miles de nucleotidos),
estos mecanismos pueden actuar simultaneamente en regiones del DNA.

6. Desigual crossing-over: Describe un evento de recombinacion en el cual los
dos sitios de recombinacién, se sitian en regiones no identificadas en las dos
moléculas de DNA parental.



"La muerte es en la vida iqual que el nacer;
como el andar esta lo mismo en alzar el pie que en volverlo a la tierra".
Tagore.



