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Introduccén

Existe una gran cantidad de informacién sobre secuenciaddn genéticay proteica en lared,
gue onstantemente esta auimentando, a dewdificarse nuevas proteinas y genes en todo €l
mundo, esto abre grandes necesidades

Es necesario ir diseflando y desarrollando herramientas que permitan ir encontrando
patrones en la informadon hiol6gica, que ala larga sirvan para modelar desde un marco
tedrico seauencias de genes y/o proteinas de interés

Esto abriria infinidad de posibilidades que van desde las mas pradicas como el disefio de
mejores matrices para la purificadon de proteinas hasta la posibilidad de poder disefiar
genes y proteinas de nuestro interés programando los genes de los m.o.

Como gemplo de lo anterior en este proyedo se pretende encontrar patrones de
comportamiento en seauencias de genes y de proteinas mediante la aplicacion de la
Informatica

M etodologia

Primero se reapila informacién en bancos de secuencias de proteinas y de seaiencias de
genes, esta informadodn es clasificada e integrada para la busgqueda de patrones de
comportamiento a nivel genético para lo cual se utilizan herramientas informaticas como
Sistemas Evolutivos y Linguistica Matemética En base alos patrones encontrados %
proponen los modelos informéaticos

Resultados y Discusion

En el presente trabajo se utilizaron como proteinas de estudio a las cdulasas y amilasas
debido a su importancia e@némica, por su parte e modelo de citocromo C que obtengamos
al analizar las cadenas completas nos rvira de referencia para validar los otros modelos,
ya que existen suficientes estudios en base al citocromo C para comparar con rnuestros
resultados.



Cabe sefidlar que los procedimientos aqui utilizados pueden ser aplicados para el andlisis de
proteinas y de ser el caso también para el estudio de genes, ya que alas herramientas que
creamos para poder analizar nuestras ealencias les es indistinto, puesto que visualizan a
las proteinas o0 alos genes como una seauenciade caaderes.

Como primer paso se rempila informaddn en bancos de secuencias de proteinas y de
genes, estos bancos se encuentran en internet[15] y la primera parte del proyedo fue
localizar su direccion eledrénica después de buscar en internet se decidio utilizar el sitio
del Ingtituto Europeo de Bioinformética (European Bioinformatic Institute EBI) que se
encuentra entrando ainternet con www.ebi.ac.uk,

En base ala seauencia de la proteina de interés < realiza un andlisis de Blast-p.

La informacion es clasificada e integrada con € fin de utilizarla para la bisqueda ce
patrones de cmportamiento a nive genético y proteico, para lo cual se utilizan varias
herramientas informéticas, como lingliisticamateméaticay sistemas evolutivos.

En esta @apa lo primero que se redliza e el establedmiento de la estructura linglistica
parala proteina ogen andizado. Parailustrar lo anterior y como ejemplo de los resultados
obtenidos partiremos de la tabla 2.1 que muestra un pequefio fragmento del Blast p
realizado para dtocromo C.

Tabla2.1. Fragmento del blast-p redizado a atocromo C

Citocromo C (CYC)
Organismo | Seauenciade aa
1 23 456 7 8 9 10 11

EUGGR G DAERGKIKLF E
EUGVI G DAERGKIKLF E
MOUSE GDAEAGKKI F V
EQUAS GDVEKGKKI F V
HORSE GDVEKGKKI F V
BOVIN G DVEKGKKI F V

De latabla 2.1 observamos como en todos los CY C el primer aminoécido es G, el segundo
es D, mientras en el tercero observamos dos posiblesaa A y V en este lugar lo marcamos
como X1, donde la x indica que se tiene una variable y el 1 por ser el primer lugar donde se

presenta variadon, lo mismo sucede en el 5° aa. aqui lo marcamos como X9 por ser el 2°

sitio donde existen diversos a.a. para la misma posicion, de esta forma vamos obteniendo la
estructura linguistica

G Dx1 Ex2 G KKx3 Fxg



Mediante este proceso se ha desarrollado € andlisis de adenas de diferentes tipos de
proteinas, encontrando su estructura lingtistica. Para el caso del citocromo C pudimos
estableca su estructura en base al andlisis visual de su bast-p ya que se trata de una
proteina relativamente pequefia, pero cuando empezamos a tratar con los blast-p de las
cdulasas el andisis ® complico a tener algunas de las proteinas seauencias de mas de
500 aa. por lo cual nosvimos en la necesidad ce crear varios programas

En base al andlisis lingliistico se determiné que al parece los sitios adivos, de las amil asas
y €l grupo hemo del citocromo C tienden a ser altamente cnservativos.

Asi el posible sitio adivo consenso en el caso de las amilasas sria

X X+l Xx+2 x+3 x+4 x+13
D A A K H D

Y laposible conformacion del grupo hemo en los citocromos C seria

1 17 18 79 85
X X+16 x+17 x+78 x+84
G C H M K

Donde x es el sitio del aminoéacido donde cmienza d sitio adivo o el grupo hemo segiin
seael caso

Para unmejor entendimiento de las propiedacdes linglisticas de las proteinas estudiadas es
necesario comenzar un andisis a nivd de aracteres, donde cada anino&cido se visualiza
como uncaracter de una aacion, en este sentido se aeaon programas que nos permitieran
visualizar el porcentgje de garicion de un aminodddo en un sitio determinado obteniendo
resultados muy interesantes.

Para poder hacea esto se aed un programa, a cual si le suministramos por gemplo los
siguientes datos

GDAERGKKLTF E
GDAEAGKKI F V
GDVEKGKKI F V
GDVEKGKKI F V
GDVEKGKKI F V

Nos da como resultado la siguiente tabla:
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En la wal, la computadora nos entrega el andlisis de la siguiente forma, en la primera
columna imprime una lista de todos los aminoécidos y al lado establece los porcentgjes de
aparicion del aminoacido para cala sitio espedfico de la proteina, abajo se va escribiendo
la ewacion linguistica

Estos resultados nos permiten apreciar entre otras cosas los patrones de variacién en un
sitio determinado de la proteina, pudéndase apreciar si los amino&cidos que aparecen en
un stio determinado son todos del mismo tipo p. g. 100% neutros 0 S exste
combinaciones p €. 70% neutros 20% addos 10% bésicos e incluso 30% nheutros-
aroméaticos 70% neutros no arométicos

A continuacion se muestran algunos de los resultados que obtuvimos de forma preliminar
del andlisis de las tablas resultantes,

Al observar la primera tabla de variaciones de citocromo C notamos que en €l sitio 14 el
88% de los CY C analizados presentaban Cisteina, mientras lo el 12% Alanina, a buscar
otros stios donde existiera esa proporcion en variadén encontramos que tanto en el sitio 39
como en el 48 habia una proporcién 88-12% pero en estos casos la Timina estaba en el 88%
de los casos y la serina en 12%, como se ve a ontinuacion:

A B CDEFGHI KL MNPQRSTVWY
14 12 , 88, , , e,
39 , . L, . . sy, o, 128, , |
a8 , sy, o, 128, ,



al ir al blast-p nos encontramos lo siguiente:

Organismo
1:CYC_EUGGR
2:CYC_EUGVI
3:CYC2_MOUSE
4:CYC2_RAT
5:CYC_EQUAS
6:CYC_HORSE
7:CYC_BOVIN
8:CYC_CYPCA
9:CYC_MACGI
10:CYC_HIPAM
11:.CYC THELA
12:CYC_CRIFA
13:G298836
14:.CYC HUMAN
15:CYC_CANFA
16:CYC_MIRLE
17.CYC KATPE
18:CYC_MACMU
19:CYC_ESCaGI
20:CYC _NEUCR
21:CYC_RANCA
22:CYC_MINSC
23:CYC_APTPA
24:.CYC ENTTR
25:CYC_MOUSE

0000000000000 >000000000>>
Add4 444444444 nd 4444444400
4444444444444 nd4d44444400n

Al observar el blast-p podemos dividir a los organismos en dos caegorias, aquellos que
tienen cisteinaen el lugar 17y en loslugares 39y 49 Timinay aquellos que tienen Alanina
en el lugar 17y en los otros dos Serina, en base a &tos resultados s puede decir que es
posible que laseauenciade aa. CTT seasubstituible por ASSo en otras palabras es posible
gue CTT y ASSaduen como sinbnimos

Finalmente se desarrollé otra herramienta que @njugando lo anterior permite tanto el
establecimiento de la ewadodn linglistica @mo el comparar ésta cn seaencias de
aminoécidos de formatal que seleaciona ajuellas que aumplen la ewadon.

Este programa se podria utilizar por iemplo parair creando un identificador de seauencias,
de tal manera que en vez de tener almacenadas las fauencias de multiples proteinas ©lo
se tenga la ewacion linglistica de @da tipo e proteina y con ella se realice una
identificacion primaria.

CONCLUSIONES



Es posible encontrar estructuras linglisticas en base al andisisde la informacién proteica,
ya que, en diferentes enzimas que cdalizan la misma reacion se encuentran zonas de aa.
gue se repiten independientemente del organismo del cual son extraidas la enzimas

De lo observado en los resultados de los diversos Blast-p reali zados para amilasas podemos
decir que es posible que existan ciertas saencias de aminoécidos que atlen como verbos
y otra serie de aminoécidos que adUen como sujeto y que al conjugarse logran la alta
especificidad en las enzimas Ademas en base ael andlisis de las variaciones del Citocromo
C es posible que existan secuencias de aminoacidos equivalentes que podrian aduar como
sinbnimos

Es posible el desarrollo de programas que facilitan ir estableciendo las diferentes
caraderisticas gramaticades de las fauencias de las proteinasy /o genes.
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