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[3-D-Fructosa
Fig. 1. Reaccién de hidrdlisis de la invertasa.




EFECTOS BENEFICIOSOS FUENTES

Prebiético:

1. No degradado en estobmago ni
intestino delgado.

2. Transferido al colon intacto.

3. Estimular selectivamente el
crecimiento y actividad de
Bifidobacterias y Lactobacillus.

Mercado:
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Objetivos

Realizar un estudio bioinformatico acerca de lafilogenia del gene
suc-1y reconstruir la una proteina ancestral en base a esta
informacion.

1.Caracterizacion del gene suc -1y de la proteina que transcribe.

2.Construccion del filograma del gene suc-1 en base a secuencias
proteicas

3.Reconstruccion de la secuencias nucleotidicas y proteicas
ancestrales del gene suc-1

4. Prediccion tridimensional de la estructura de la proteina ancestral
del gene suc-1
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MATERIAL BIOINFORMATICO

Aspectos metodologicos: poblacion y muestra
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ANALISIS BIOINFORMATICO
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RECONSTRUCCION DE LA SECUENCIA ANCESTRAL

Infer phylogenetic tree from aligned sequences and determine best-fitting evolutionary model

Human  COGCKSFFKRAVEGACMLLILKCKCLIICHHSRRWKTKHCIQGDACEHS KFFKENRAVEMMEVAGEKL
Mouse COGCKTFFKRAVEGACNLLI LXCKCLI ICHHSRRYKTCHC IOGRACEHS KFFKENRAVEMMEVAGEKL
Chick oG CRAF PR AVEIACNLL T LXCKC LT I CHHARR YK T CHCVOGRACEKS KFF KENRAVEMMEVAGEKL..

EE © ingresar Mena

MUNDO

Noficias = América Latina | Internacional = Economia = Tecnologia = Ciencia = Salud = Sc Vertebrate Frog CEGCKAFFKKSVEGACMLLI LXCKCLI ICHHARRYKTCHC IQGRACEKTDF FKENRAVEMMEVAGEKL
ancestor Zebrafish  CRGCKEFFKKSVDGACNMLLI LXCKCLI I CHRARRYKTCHC I OGRACEKTRFFRENRAVEMMEVAGEKL. .
2 (400 mya) Shark CEGCKSFFKKSVDPACMLLYT LXCKCLY ICHHARRYKTCHC I QGRACEKTKFF KDNRSVEMMEVAGEKL
Un software capaz de volver a la vida Lamprey  CEGOREEERRENOPACNEL T L CK LT I CHIARR Y KT CHO I QGRACEK TR FKDNRALENMEVAGEKL -
Lancelet  CEGERSFLEKSMDPACMLLI LXCKCLIICHHTRRYKTCHC I QGRACEKTKFFEDNRAVEMMOVAGEKL. .
Ieng uasm uertas Urchin COGCK S L KHTMOPACN L I LXCRCLIVCHHTRRYKTCHC I QGRSCEXTKFF KDNRAVEMMEVAGEKL
@© 14 febrero 2013
Reconstruct protein sequence Ancestral sequance
Ya ni las lenguas muertas se escapan :; :lti\hc:;timl node by maximum CROCKS PR ENDPACNIL I LXCKCLI ICHEARRYKTCHC I QGRACEK TEF FXDNRAVEMMEVAGEKL

de las nuevas tecnologias. Gracias a
una novedosa herramienta, ahora es
posible r truir 1l

que se extmgureron

¢ Synthesize olig leotides and mble gene
for ancestral protein by stepwise PCR

Se trata de un nuevo software creado por
un equipo de investigadores con el fin de
recuperar protolenguas, como se llama a
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: La mayoria de lenguas muertas no cuentan
las lenguas a partir de las cuales con registros escritos, lo que dificulta el

evolucionaron los idiomas modernos. proceso de reconstruccion.
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Para probar el sistema, los cientificos

tomaron 637 idiomas hablados en Asia y en el Pacifico en la actualidad, y
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recrearon el lenguaje originario del que descendieron X ‘

Maxima verosimilitud

Subclone assembled gene into vector, transform Purify tral protein (if y) and characterize
cultured cells and express ancestral protein function using trans-activation, binding or other assay

énﬂe = arg max €(9|I1, ey ).
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Inferencia bayesiana
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Filogeni

Triticum aestium(BAD72792)1-SST
Triticum aestium(BAB82470)1-SST
T. urartu(ACL13556)
Aegilops tauschii (ACL13558) 1-SST
A.searsii (ACL13557)1-SST
T. turgidum(ACH73196)
L H. wigare(CAD98793)1-SST

A. tauschii(CAD98793)1-FFT
ﬁ T. aestium(BAE19752)1-FFT

| T. aestivum(ACH73191)1-FFT
T. urartu(ACH73188) 1-FFT
T. turgidum(ACH73190) 1-FFT

A. searsii(ACH73189) 1-FFT
L. perenne (AAM13671) 6G-FFT

|_ L. perenne(CAL51272) 6G-FFT

l F. arundinacea(CAC05261) 1-SST

L. perenne(CAL51273) 1-SST
L. perenne(ABD72592) FTase
L. perenne(BAF99807) 1-SST
L. perenne(AAO8B6693) 1-SST
perenne(AAL87233)

- L
| P.pratensis(ADP38058)
P.pratensis(ADP38056)
P_pratensis(ADP38057)
P.secunda(AAG36767)
P_pratense(BAH30252)
L.perenne(ABD72593)
P.pratense(BAH30253)
P_juncea(AAG24787)
P.smithii(AAG24788)
r B.pictus(ACN93835)
A.cristatum(AAK27319)
T.aestium(BAB82469)
T.turgidum(ACH73195)
A.searsii(ACH73193)
T.aestivum(ACI43225)

A.tauschii(ACH73194)
T.urartu(ACH73192)

L.perenne(AAL92880)
m Z.mays(ACG30542)

O.sativa(NP 001045626)

A. oryzae(XP 001823245)F Tase .
A. oryzae(ACZ48670) FTase
S.occidentalis(ADN34605)F Tase

P. polymyxa(CAA81392) FTase Fung
A. niger (CAK41278)1-SST

A. foetidus (CAA04131) FTase
A.oryzae(ABXS5999)F Tase

A.terreus(EAU34065)F Tase
A.terreus(XP 001214174)FTase
A.sydowii(CAB89083)F Tase
M.perniciosa(XP 002392832)F Tase
A.oryzae(ABW87267)FTase
_._HA A.Japonicus(3LF7)FTase
A.niger(BAB67771)FTase
A. niger(ABB59678)F Tase
A. niger(ABB59680)F Tase
A.niger(xp 001396571)1-sst

A. niger(ABB59679)F Tase
X dendrorhous(ACL79833)F Tase

P.chlororaphis (AAL09386l)
I_H Z.mobilis(AAA27695)
A.naeslundii(AAG09737)

L.mesenteroides(AAY 19523)

Resultados

B.licheniformis (ACI15886)
S.salivarius(AAA71925)
S.salivarius(Q55242)F Tase

A.cepa (CAA06838) 1-SST
A. satium(AAM21931) 1-SST
A. tequilana(ABG00265) 1-SST .
A tequilana(ABS72186) 1-FFT Monogotiledoneas II
A. officinalis (BADB9564) 6G-FFT
A. cepa(P92916) 1-FFT
L. sativa(ABX90019)1-SST T
] C.intybus(AAB58909)1-SST
C.cardunculus(CAA70855)1-FFT
B. perennis(CAH18938) 1-FFT Dicotiledoneas
C. intybus(AADO0558) 1-FFT
C.cardunculus(CAA04120) 1-FFT
A. lappa(BAJ24841) 1-FFT

Monocotiledoneas I

S.mutans(AAA88584)F Tase Bacteria

S.mutans(AAN59631)F Tase

S.mutans (BAH88792)

S. ratti(BAH86589)
L.acidophilus(CAG27602)
L.reuteri(AAO14618)

L.reuteri(CAH25436)

L.reuteri (AANO5575)

T A.terreus(XP_001214174)FTase

- A.niger(xp_001396571)1-sst
C A.sydowii(CAB89083)FTase

C A.oryzae(ABW87267)FTase

_FTase

(CAA04131)
cT

A A._oryzae(XP_001823245)FTase_.

A A._oryzae(ACZ48670)_FTase
C S.occidentalis(ADN34605)FTase

A

C A._foetidus
A P._polymyxa(CAA81392) FTase
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Distancia genética
MONO- FUNGI = 0.023
DICO —-FUNGI = 0.012

ANCESTRO

05

C A.sativum(AAM21931)1-SST ] MONOCOTYLEDONOUS



Resultados: DNA Y PROTEINA Ancestral

‘Ecu RI (1274) ‘Ecu RI (1643)
‘ Aval (1426) HindIII (1757)

Ancestrol
1851 bp

Secuencia de ADN

DominioE
Dominio A DominioD
v
ANCESTRO1
620 aa
1 MESTDIVITP LLNHPLLQTT PPVAGRKLSL VLSGITLVSV LVLAAFVAVI
51 HNHSESTTAA ANQDAPATSY AYPSTIDMLE WQRPAYHFQP PENFISDEPNG
101 PMYHEGWYHL FYQYNPYGSV WGNISWGHAV SEDMIHWLHL PIAMVPDHWY
151 DIEGVLSGSA TALPDGRIIV LYTGNADDLS QLQCLADPVD PSDPLLLEWK
201 EYEGNPILFP PPGVGSKDFR DPSTVWXDEP DGEWRMVIGS KDNNNIGSVL
251 IYHTTDFENY ALLDEVLHTV KANA Los DLYP TTDN NGLDMQVGFG
301 PGIEHVLEAS GDEDRHDWYA IGITFDLVNDT WIPDDAEIDV GIGLRYDYGEK
351 FYASKIFYDQ QEKRRILWGY VGEVDSITDD VHEGWANILN IARTIVLDTEK
401 TGTNLLQWPV EELDTLRTKS YNEFNGVVLE PGSIIPLDIG TATQLDIDAT
451 FEIDQEALER TVEADVIYNC TTSEGSAERG VLGPFGLVVL ADAKLSEQTP
501 VYFYID?KTTD GGLKTHFCAD ELRSSKEDNDI GERVYGSTVP VLDGETFILR
551 ILVDHSIVEG FAQEGRAVVI SRVYPTEAILY DAARKIFLFNN ATSASVEAKS
601 LEIWQMNSAH NHPFPLFRLS

Traduccion del ADN

Select: All None Selected:0

4 Alignments [g/Download + GenPept Graphics Distance tree of results Multiple alignment

o

Description

fructan:fructan 1-fructosyitransferase [Arctium lappa
fructan fructan 1-fructosyitransferase [Cynara cardunculus var. scolymus

fructan-fructan 1-fructosyltransferase [Cicharium intybus]

fructan-fructan 1-fructosyltransferase [Cicharium intybus]
fructan:fructan 1-fructosyltransferase [Lactuca satival

2.1-fructan:2 1-fructan 1-fructosyltransferase precursor [Doronicum pardalianches]

1.2-beta-fructan 1F-fructosyltransferase [Taraxacum
1.2-beta-fructan 1F-fructosyltransferase [Helianthus tuberosus

1.2-beta-fructan 1F-fructosyltransferase [Taraxacum

2.1-fructan:2 1-fructan 1-fructosyliransferase precursor [Viguiera discolor]
2.1-fructan:2 1-fructan 1-fructosyliransferase precursor [Echinops ritro

2.1-fructan:2 1-fructan 1-fructosyliransferase precursor [Bellis perennis]

sucrose sucrose 1-fructosyliransierase [Cynara cardunculus var. scolymus

beta-fructofur [Daucus carota]

beta-fructofur [Daucus carota]

O00OO0ODO0ODODOOODOOCOOOODOGDO

sucrose:sucrose 1-fructosyl ir [Taraxacum officinale]

‘ Max |Tola\ ;Query| E |
score | score | cover |value
| | | | |

1231 1231
1183 1183
1113 1113
1095 1095
1079 1079
1077 1077
1076 1076
1051 1051
1051 1051
1013 1013
1012 1012
931 9
749 749
739 73
734 74
734 74

100%
100%
100%
100%
100%
100%
99%
100%
99%
99%
99%
84%
99%
99%
99%
9%

0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0

Idsznl| Accession

95%
93%
86%
84%
84%
82%
83%
81%
82%
9%
8%
84%
57%
54%
54%
57%

BAJ248411
CAAD4120.2
AADOD558.1
AFB831988.1
ABX80020.1
CAH18837 1
CAH25486.1
CAADZB111
CAH25487 1
CAH18892.1
CAH188911
CAH189381
CAAT08551
CAA53099.1
CAA53098.1
CABB0153.1

Comparacion y determinacion de identidad

— 10




DOMINIOS ADY E DE LA PROTEINA ANCESTRAL

DOMINIO A

4.0
20
%2.0
10 Q
0.0
5 10
wilags
DOMINIO D
4.0
3.0
;‘E 20
103Q Q
0.0
5 0
Webilana 34
DOMINIO E
4.0
a.0
% 20
1.0 ‘
0.0
5

Wetiloga 3.4

Ancestro

DOMINIO A
4.0
3.0
%20
0.0
10
hlaga
DOMINIO D
4.0
3.0
% 2.0
0.0
5 10
Wabilagn 3.4
DOMINIO E
4.0
3.0
% 2.0
1.0 '
0.0
5
WebiLogo 34

SUC-1

DominioE
Dominio A DominioD
v
ANCESTRO1
020 aa
DOMINIO E
DOMINIO A DOMINIO D
p L

Translation of Aniger(suc1)
589 aa

11
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RECONSTRUCCION DE ORGANISMOS : CIENCIA FICCION O REALIDAD?

The woolly
mammoth, extinct
for thousands of
years

7.4
Cell nuclei Nuclei is then
taken from the inserted into
skin or muscle the egg cell of
tissue of an African
mammoth elephant

Elephant acts as the
surrogate mother for the
mammoth for the
approximate 600-day

gestation period

11 a fallu 65 millions d’années
pour que cette aventure devienne possible.
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Conclusiones

1) Se logro disefar la secuencia ancestral del gene SUC-1
constituido por un Exén de 1851 pb.

2) La proteina ancestral esta constituido por 620aa.

3) Los dominios A, Dy E de la proteina ancestral mostro diferente
posicionamiento y composicion ala proteina Sucl.

4) Es posible el disefio y la reconstruccidon de la proteina ancestral
de una invertasa mediantes métodos Bioinformaticas.
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"Nada en la Biologia tiene sentido excepto alaluz de la Evolucion”

Theodosius Dobzhansky
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