
   

 

1. DATOS DEL  TFG OFERTADO: 

Título: Caracterización Bioinformática de la proteina transmembrana Channel rhodopsina 

 

Resumen (máx 250 palabras, estructurado en Introducción, Objetivos y Plan de trabajo): 

 

Las “Channel rhodopsinas” son rhodopsinas de origen microbiano que funcionan como canales de cationes que se activan por la 
incidencia de la luz. La especificidad de proteína en los distintos reinos (e.g. Bacteria, Eucariotas, Arqueobacterias) la convierte en 
un candidato ideal para el diseño de canales de membrana que se utilicen en neurobiología para aplicaciones específicas. 
Para poder usarla para dichos fines es necesario comprender cómo la arquitectura detallada de la proteína regula su dinámica y 
especificidad. Para ello en este TFG se utilizarán métodos de bioinformática para obtener alineaciones precisas de secuencias de 
esta proteína. Se  evaluarán los patrones de conservación de secuencia y encontrarán motivos conservados. con e fin de probar que 
los grupos polares en las hélices C y D polares participan en grupos de enlaces de hidrógeno entre helicoidales importantes para la 
dinámica conformacionales de proteínas.  
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Tabla de actividades y dedicación estimada: 

 

 

 

 

OFERTADO POR: 

                                  Profesor del Departamento   

                                  Profesor del Departamento junto con Empresa o Institución    

                                  Propuesto por alumno (*)                                                         

(*) En el caso de TFG propuesto por alumno, por favor completar la siguiente información sobre el mismo: 

       Apellidos:                                                                                 Nombre:  

       e-mail institucional: 

Planteamiento, orientación y supervisión 30 

Exposición del trabajo 20 

Desarrollo del trabajo 200 

Preparación de la memoria 50 

TOTAL (12 ECTS) 300 horas 

 

2. MODALIDAD:       Trabajo bibliográfico              
                                  Trabajo experimental **                                                       
                                   Informe o proyecto de naturaleza profesional ** 
 

3. DATOS DEL TUTOR/A UGR:       
       Apellidos: del Val Muñoz                     Nombre: María Coral 
       Teléfono:                                                                                   e-mail: delval@decsai.ugr.es 
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