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Resumen  

Introducción  
Una proteína transmembrana es aquella proteína integral de membrana que atraviesa la bicapa 
lipídica de la membrana celular, si lo hace una sola vez se llaman unipaso, si lo hacen varias 
multipaso.  
Las proteínas transmembranas unipaso  conocidas se caracterizan por tener el extremo N-terminal de 
la proteína queda a un lado de la membrana, y el extremo C-terminal al otro. Estas proteínas tienen 
tres dominio: a) una zona que pasa a través de la membrana, de características hidrofóbicas para 
interactuar con los lípidos de la bicapa lipídica; b) un dominio citosólico en contacto con el interior de 
la célula y c) otro extracitosólico en contacto con exterior de la célula. El resultado es una proteína 
anfipática. 
A este tipo de proteínas pertenecen los Receptores-PTK con actividad Proteintirosín kinasa, enzimas 
del Aparato de Golgi, etc. sin embargo se han encontrado evidencias de la existencia de proteinas 
transmembrana unipaso con caráctierísticas distintivas a las conocidas hasta ahora como son la 
carencia de secuencias señal y que tengan el dominio transmembrana muy alejado del extremo N-
terminal lo cual impediría su funcionamiento  como señal de anclaje en la membrana, funcionamiento 
estándar para las otras proteínas unipaso conocidas. 
Objetivos 
Este proyecto pretende que el alumno identifique y clasifique los tipos de proteínas transmembrana 
unipaso en el genoma de E. coli utilizando principalmente el sistema Octopus/Spoctopus sobre el 
transcriptoma de E. coli. 
El resultado del trabajo sera la puesta en marcha del sistema Octopus/Spoctopus, y el análisis de los 
resultados obtenidos. 
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Requisitos 
Capacidad de leer textos en inglés a nivel medio, Linux aconsejable, conocimientos de bioinformatica 
o programación facilitarán mucho el trabajo. 
 
 

Tabla de actividades y dedicación horaria estimada 

Planteamiento, orientación y supervisión 40 horas 

Formación en el uso de herramientas 

bibliográficas para la investigación 
50 horas 

Exposición del trabajo 30 horas 

Desarrollo del trabajo 120 horas 

Preparación de la memoria 60 horas 

TOTAL (12 ECTS) 300 horas 

http://octopus.cbr.su.se/index.php?about=SPOCTOPUS

