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1.DATOS DEL TFG OFERTADO:

Titulo: Caracterizacion Bioinformatica de la proteina transmembrana YidC
Resumen (méx 250 palabras, estructurado en Introduccion, Objetivos y Plan de trabajo):

Las proteinas transmembranas conocidas se caracterizan por tener el extremo N-terminal de la
proteina a un lado de la membrana, y el extremo C-terminal al otro. Estas proteinas tienen tres
dominios: a) una zona que pasa a través de la membrana, de caracteristicas hidrofébicas que
interactua con los lipidos de la bicapa lipidica; b) un dominio citosolico en contacto con el interior
de la célula y c) otro extracitosolico en contacto con exterior de la célula. El resultado es una
proteina anfipética.

Estas proteinas tienen una gran variedad de funciones incluyendo el control de la secrecién de
sefales a través de los poros de la membrana de dentro afuera de la célula y viceversa. Entre
estas sefales se encuentran iones, moléculas de agua e incluso péptidos.

Este proyecto pretende que el alumno identifique, clasifique y realice un intenso y
sistematico analisis bioinformatico de la proteina transmembrana YidC, asi como la
identificacion de patrones conservados relevantes a su funcionamiento. YidC atraviesa la
bicapa lipidica de la membrana celular. Su actividad es necesaria para la inserciony / o
plegamiento apropiado de proteinas de membrana que se insertan de forma dependiente e
independiente del translocon Sec (e.g. la subunidad dependiente de Sec una de la FOATP sintasa,
proteinas FtsQ y SecE y para la subunidad ¢ Sec-independiente de la sintetasa FOATP, M13
ProCoat fago y el N-terminal de la peptidasa lider Lep), asi como al menos 2 lipoproteinas. Su
propia insercion requiere de SRP y es dependiente del translocon Sec. Es probable que YidC esté
implicada en la insercion de secuencias hidrofébicas en la bicapa lipidica después de ser
reconocida por el translocon SecA.

El resultado del trabajo sera la creacion de alineamientos multiples segun grupos filogéneticos, la
curacion manual de los mismos y andlisis posteriores del alineamiento con el fin de encontrar
dichos motivos y la verdadera funcionalidad de la proteina.

Tabla de actividades y dedicacion

: ) Planteamiento, orientacién y supervision 10
estimada: — -
Exposicion del trabajo 10
Desarrollo del trabajo 100
Preparacion de la memoria 30
TOTAL (6 ECTS) 150 horas

OFERTADO POR:
Profesor del Departamento X []
Profesor del Departamento junto con Empresa o Institucion ]
Propuesto por alumno (*)

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




Apellidos: Nombre:
e-mail institucional:

2. MODALIDAD: 5

=

Estudio de casos, tedricos o practicos, relacionados con la temética del Grado

Elaboracion de un informe o un proyecto de naturaleza profesional

Elaboracién de un plan de empresas

Simulacion de encargos profesionales

Trabajos experimentales, de toma de datos.

Trabajos bibliograficos sobre el estado actual de una tematica relacionada con el Grado.
Trabajos derivados de la experiencia desarrollada en practicas externas.
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3. COMPETENCIAS Y RESULTADOS DEL APRENDIZAJE:

Basicas y generales: CG5, CB2-5
Transvesales: CT1-5, CT8-9
Especificas: CE2, CE3, CE5

4. BIBLIOGRAFIA BASICA:
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5. ACLARACIONES PARA EL ESTUDIANTE:

El trabajo es un trabajo bioinformético en el que conocimientos de programacion en Matlab, y




algo de Linux seria aconsejable. También es necesario tener la capacidad de leer textos en
inglés a nivel medio.

3. DATOS DEL TUTOR/A UGR:

Apellidos: Del Val Mufioz Nombre: Coral
Teléfono: 958 240468/77952 e-mail: delval@decsai.ugr.es

**En el caso de trabajos desarrollados en Empresas u otras Instituciones ajenas a la Universidad
de Granada, por favor completar la siguiente informacion:

TUTOR/A DE LA EMPRESA O INSTITUCION:

Apellidos: Nombre:
Empresa/lnstitucién:
Teléfono: e-mail;




