Preguntas: Cap 6 del ‘Curso de estructuras moleculares y modelamiento por homologia’

1.- Mencionar 4 ejemplos de situaciones en que el conocimiento de la estructura 3D de una proteina es importante:
2.- Qué se entiende por el rmsd?


3.- Qué otros métodos para determinar estructuras 3D de proteinas existen?

4.- Cuál es el precio en cuanto a resolución, del método de modelamiento por homología?

5.-Cuál es la minima homología a nivel de secuencia, que se acepta en la búsqueda del ‘template’, y por qué cree Usted que se admite un valor tan bajo?

6.- Por qué razón en una primera instancia (durante el alineamiento de la secuencia problema con el ‘template’), las secuencias correspondientes a los loops generalmente son ignoradas?

 7.- Cuando hay más de una secuencia ‘template’ candidate para el modelamiento por homología, cómo es la contribución de cada una de ellas para la determinación de la estructura 3D? 

8.- Durante la construcción de los loops no-conservados, por qué razón se considera al rmsd de los ‘stems’ (tallo)  y no al ‘loop’ mismo como criterio para rechazar una possible estructura?

9.- Cuál es el criterio que se utilize para completar las cadenas laterales?

10.- Cuál es el propósito de efectuar una minimización de energía al final del modelamiento?

