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INTRODUCCIÓN 
ME: condiciones severas como aguas 
hidrotermales, lagos alcalinos, salinas, 
desiertos, nevados y glaciares, plantas 
de energía nuclear y espacios  con 
metales pesados 

Inicio de la vida: metabolismo a partir 
del código genético, o formación de 
moléculas informativas replicantes. 

Temperatura de origen : fuentes 
hidrotermales de profundidades 
marinas. 

Código genético en todos los 
organismos indica que todos 
descienden de un ancestro común.  

M kandleri, es un microorganismo 
cercano a LUCA ya que comparte 
características genéticas y metabólicas, 
la hipertermófilia y metanogenesis. 

Bioquímica que llevo al origen de la 
primera forma de vida y las relaciones 
evolutivas de los tres dominios 
Bacteria, Archaea y Eukarya.  

https://cienciaybiologia.com/arqueas/ 
https://www.whoi.edu/main/topic/hydrothermal-vents 
https://microbewiki.kenyon.edu/index.php/Methanopyrus_kandleri:_evolutionary_significance 
 

http://biogeo.esy.es/BG4ESO/celulaunidad.htm 
http://calealactee.planetapamant.com/2018/01/05/definitia-structurilor-de-adn-ce-sunt-si-la-ce-ne-ajuta/ 
http://www.wikiwand.com/es/Sistema_de_tres_dominios  
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MARCO DE REFERENCIA 

Los ME sobreviven a 
condiciones 
ambientales 
geofísicas y 

geoquímicos. 

Termófilos , 
hipertermófilos, 

psicrófilos , barófilos, 
acidófilos, alcalófilos. 

Halófilos , 
metanógenos, 
metalófilos  y 

radiófilos . 

Microfósiles indican 
que MO del periodo 

arqueano, 
desarrollaron fuentes 

metabólicas similares a 
MO vivos actuales.  

EXTREMOFILOS 

https://microbiologiageneraluvg.wordpress.com/ 
http://slideplayer.es/slide/8630449/release/woothee  
https://microbioun.blogspot.com.co/2015/04/cual-es-el-fosil-mas-antiguo-que-se.html  
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ORIGEN DE LA VIDA 

http://www.evolution-textbook.org/content/free/figures/ch04.html  
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Dominio: Archaea  
Phylum: Euryarchaeota  
Clase: Methanopyri  
Orden: Methanopyrales  
Familia: Methanopyraceae  
Género: Methanopyrus  
Especies: kandleri 

Methanopyrus kandleri 

Bacilo Gram positivo, hipertermofilo, halofilo moderado (0.2 y 4%, con una salinidad óptima de 2%) , 
metanogeno.  

Aislado en una chimenea volcánica de 2,000 m de profundidad en la Cuenca Guaymas en  el Golfo de California. 

Puede soportar temperaturas de 130°C.  

Los linajes vivos más primitivos se encuentran en la cordillera central del Océano Indico. 



Methanopyrus kandleri 

Los genes que codifican proteínas 
huérfanas se producen en dos grandes 

regiones. Estos genes no tienen 
homólogos conocidos excepto de 

otros genes de M. kandleri.  

Los genes que codifican proteínas 
huérfanas se producen en dos grandes 

regiones. Estos genes no tienen 
homólogos conocidos excepto de 

otros genes de M. kandleri.  

Se identificó un nuevo lípido de éter 
2,3-di-O-geranilgeranil-sn-glicerol y un 
geranylgeraniol. Este lípido terpenoide, 

es una característica primitiva. 
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es una característica primitiva. 

Su histona, con dos motivos de pliegues 
repetidos en un polipéptido indican 

que la N-terminal está relacionada con 
las histonas eucarióticas, mientras que 
la C-terminal se asemeja a procariotas. 

Su histona, con dos motivos de pliegues 
repetidos en un polipéptido indican 

que la N-terminal está relacionada con 
las histonas eucarióticas, mientras que 
la C-terminal se asemeja a procariotas. 

Girasa inversa: única topoisomerasa 
heterodimérica tipo I. Formada por una 

subunidad  RgyA (50 kDa ) que 
interactúa covalentemente con el ADN 

y una subunidad RgyB (150 kDa ) 
involucrada en la hidrolisis de ATP.  
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Cromosoma circular , 1.694.969 pares de bases, 1.691 genes codificadores de proteínas 
y 39 genes de ARNs estructurales, 73% de los productos de los genes son proteínas 

conservadas que pertenecen a los COG.    
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OBJETIVOS 

• Estudiar la estructura del proteoma de M. kandleri AV19 in silico en 
relación al ancestro común universal. 

General 

• Clasificar las proteínas codificadas por el genoma de M. kandleri 
AV19. 

• Establecer características funcionales de residuos en las proteínas 
de M. kandleri AV19 importantes para el ancestro común universal. 

• Comparar la estructura secundaria del proteoma de M. kandleri 
AV19 con proteínas de referencia. 

Específicos 



DISEÑO METODOLOGICO 

Hipótesis: La estructura bioquímica de las 
proteínas de M. kandleri está relacionada con la 

función.  

Población: proteínas de M. kandleri. 

Muestra: 597 proteínas del genoma de M. kandleri AV19 curadas 
en la base de datos de SwissProt. 

Variables:  

Independientes: Función de 
las proteínas de M. kandleri 

AV19. 

Dependientes: Estructura de 
las proteínas de M. kandleri 

AV19.  

Indicadores:  

Estructurales 

Alfa-hélices  

Beta-laminas  

Proteínas transmembrana con 
el programa  

Parámetros bioquímicos 

Tipo de aminoácido 

Número total de aminoácidos 

Peso molecular 

Punto isoeléctrico 

Residuos cargados negativamente 
(Asp + Glu),  

Residuos cargados positivamente 
(Arg + Lys), 

Índice de inestabilidad 

Índice alifático  

Media de hidropatícidad (GRAVY) 



Parámetros bioquímicos y estructurales 

Aminoácido 20 tipos de aminoácidos, con 
diferente cadena lateral unida 
al carbono alfa.  
 
La importancia es la formación 
de proteínas necesarias para 
cumplir las funciones 
necesarias en una célula. 

Suma de masas 
isotópicas medias 

de los aa y la 
masa isotópica 
media de una 
molécula de 

agua. Dalton (Da) 

Peso 
molecular 

(MW) 

pH en el que una 
molécula tiene 

igual número de 
cargas positivas y 
negativas siendo 
eléctricamente 

neutra.  

Punto 
isoeléctrico, 

pI 

Estabilidad de la 
proteína en un 

tubo de ensayo. 
<40: estable; >40: 

inestable 

Índice de 
inestabilidad 

https://laguiadelasvitaminas.com/aminoacidos-naturales/aminoacido/  
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Aa Cargados 
positivamente 

• A pH 7.0 
son Arg + 
Lys, que 
contienen 
uno o más 
–NH2 en 
el radical. 

Aa cargados 
negativamente  

• Asp + Glu son 
ácidos y tienen 
grupos - R por 
la presencia del 
grupo -COOH 
en el radical. 

Índice 
alifático  

• Volumen 
relativo 
ocupado por 
las cadenas 
laterales 
alifáticas (Ala, 
Val, Ile y Leu). 

gran media de 
hidropatícidad 
(GRAVY) 
  

• suma de los 
valores de 
hidropatícidad 
de todos los aa 
/ número de 
estos en la 
secuencia  

http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm l 

http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm
http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm
http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm
http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm
http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm
http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm
http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm
http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm
http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm
http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm
http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm
http://biologiaterceroiem.blogspot.com.co/2013/10/estructura-y-funcion-de-las-proteinas.htm


Hélices transmembrana  

Transporte 
y recepción 

Procesos 
bioquímicos 
en la bicapa 

lipídica 

http://slideplayer.es/slide/10523763/release/woothee 
http://funcionesproteicas.blogspot.com.co/2016/08/proteinas.html 
http://daway.dabrowa.co/alpha-helices/  
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Técnicas y procedimientos 

 

• (A) Traslación, estructura ribosomal y biogénesis.  

• (B) Modificación y procesamiento de ARN. 

• (C) Transcripción 

• (D) Replicación, recombinación y reparación. 

• (E) Estructura y dinámica de cromatina 

• (F) Control del ciclo celular, división celular, y partición 
cromosómica 

• (G) Mecanismos de transducción de señales. 

• (H) Pared celular, membrana y biogénesis. 

• (I) Tráfico intracelular, secreción y transporte vesicular 

• (J) Modificación postraduccional, recambio proteico, chaperones 

• (K) Producción y conversión de energía. 

• (L) Transporte y metabolismo de carbohidratos 

• (M) Transporte y metabolismo de aminoácidos 

• (N) Transporte y metabolismo de nucleótidos 

• (O) Transporte y metabolismo de coenzimas 

• (P) Transporte y metabolismo de lípidos 

• (Q) Transporte y metabolismo de iones inorgánicos. 

• (R) Biosíntesis, transporte y catabolismo de metabolitos 
secundarios. 

• (S) Predicción de funciones generales 

Clasificación funcional 

561 genes de LUCA, se 
clasificaron de acuerdo a las 
funciones de cada proteína 
codificada por estos (597 

proteínas) 

Basados en los COGs de los 
1614 genes de M. kandleri, se 
obtuvo la secuencia primaria 

de cada una de las 597 
proteínas usando la base de 

datos curada 
SwissProt/UniProt 

 



Análisis 
estructural y 
bioquímico 

Ddatos de 
lparámetros 
bioquímicos: 

programa 
ProtParam de la 

suite ExPasy 
(https://www.expa

sy.org/).  

Modelamiento 
proteico 

La estructura 
secundaria de las 597 

proteínas, y la 
estructura terciaria de 

546 secuencias de 
aminoácidos: Phyre2.  

Los modelos con 
cobertura <70% y de 
confianza  <90%, se 

enviaron al programa I-
Tasser. 

Análisis 
estadístico  

* Shapiro Test 
umbral de p=0.01.  

*ANOVA de una vía, 
umbral de p=0.01. 

* Kruskal Wallis, 
umbral de p=0.01.  

* Prueba de Dunn 
con un umbral de 

p=0.01.    



RESULTADOS 

UniProt/SwissProt : 1719 entradas, 397 revisadas (Swissprot), y 1322 
no curadas.  
• 561 genes probables de LUCA, se les asignó una estructura 

secundaria basada en los COGs de 1614 genes de M. kandleri 
AV19  

• Proteoma anotado teóricamente de LUCA de 597 secuencias de 
aminoácidos para este trabajo (182997 aminoácidos).  



Tabla 1. Media de aminoácidos en cada grupo funcional. Aln: Alanina, Arg: Arginina, Asn: Asparagina, Asp: Aspartato, 
Cys: Cisteína, Gln: Glutamina, Glu, Ácido glutámico, Gly: Glicina, His: Histidina, Ile: Isoleucina, Leu: Leucina, Lys: Lisina, 
Met: Metionina, Phe: Fenilalanina, Pro: Prolina, Ser: Serina, Thr: Treonina, Trp: Triptófano, Tyr: Tirosina, Val: Valina. Azul: 
Grupo de datos no paramétricos. 



Tabla 2. Prueba de Dunn del aminoácido arginina. Los círculos azules 

representan los grupos funcionales que tienen una diferencia significativa respecto a los 

otros grupos.  

 



Tabla 3. Prueba de Dunn del aminoácido tirosina. Los círculos azules 

representan los grupos funcionales que tienen una diferencia significativa 

respecto a los otros grupos. 
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(A) Traslación, estructura ribosomal y biogénesis.  262,8 29810 7,1050 40,5000 34,5000 41,3000 96,2850 -0,2325 

(B) Modificación y procesamiento de ARN. 272 29817 6,9342 48,2344 39,1719 46,5202 84,8095 -0,5371 

(C) Transcripción 242,14 27633 6,0579 45,8276 40,7241 46,7890 93,4503 -0,4499 

(D) Replicación, recombinación y reparación. 454,4 50896 6,3272 82,9722 70,1111 43,9692 91,0897 -0,4238 

(E) Estructura y dinámica de cromatina 221,5 24380 6,8500 39,0000 22,0000 39,1800 92,0650 -0,2750 

(F) Control del ciclo celular, división celular, y 

partición cromosómica 301,21 33743 6,5529 50,3571 43,5000 45,2657 93,6579 -0,2959 

(G) Mecanismos de transducción de señales. 186,2 20862 4,8860 36,2000 22,8000 46,1180 102,5440 -0,2010 

(H) Pared celular, membrana y biogénesis. 413 46166 6,4700 59,3750 50,6250 39,7775 99,1488 -0,0879 

(I) Tráfico intracelular, secreción y transporte 

vesicular 321,92 35506 7,8292 41,1667 39,0000 38,8017 114,1175 0,1569 

(J) Modificación posttraduccional, recambio 

proteico, chaperones 314,86 34934 5,1582 55,5714 39,7500 41,4582 95,4400 -0,2277 

(K) Producción y conversión de energía. 347,58 38274 5,2395 58,9474 38,3579 41,4308 92,5461 -0,1624 

(L) Transporte y metabolismo de carbohidratos 312,59 34273 4,9595 58,6818 33,7273 36,7391 96,2786 -0,1846 

(M) Transporte y metabolismo de aminoácidos 347,03 38060 4,7748 61,4516 37,6129 37,9065 96,4926 -0,1445 

(N) Transporte y metabolismo de nucleótidos 288,61 32024 4,9336 53,4167 34,0556 37,2861 97,1533 -0,2251 

(O) Transporte y metabolismo de coenzimas 288,23 31618 5,6797 47,1613 34,5161 39,1026 98,2484 -0,0741 

(P) Transporte y metabolismo  de lípidos 263,25 28684 7,3050 34,3333 28,4167 32,0242 106,5375 0,2093 

(Q) Transporte y metabolismo de iones 

inorgánicos 336,44 36413 7,5439 37,0556 34,0000 31,8717 114,5422 0,3266 

(R) Biosíntesis, transporte y catabolismo de 

metabolitos secundarios. 228,17 25775 5,6767 40,3333 28,5000 43,4667 100,8550 -0,1917 

(S)Predicción de funciones generales 301,37 33510 5,7880 50,6747 38,4819 42,0047 95,7841 -0,2262 

P valué <0,01 0,02 0,336 0,1175 0,36 0,000014 0,35 0,42 0,52 

Tabla 4. 
Parámetros 
bioquímicos. 



Tabla 5. Prueba de Dunn de los aminoacidos cargados positivamente 

(Arg + Lys). Los círculos azules representan los grupos funcionales que 

tienen una diferencia significativa respecto a los otros grupos.  
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El grupo D, replicación, 
recombinación y reparación 
contiene una cantidad 
significativamente mayor frente 
al Grupo C, Grupos J 
(modificación posttraduccional, 
recambio proteico y 
chaperonas), K (producción y 
conversión de energía), N 
(transporte y metabolismo de 
nucleótidos), O (transporte y 
metabolismo de coenzimas) y P 
(transporte y metabolismo de 
lípidos). 
 



Grupo funcional 

Media de 

aminoácidos en  

alfa-hélices 

Media de 

aminoácidos en 

beta-láminas 

Media de 

aminoácidos en 

hélices 

transmembrana 

(A) Traslación, estructura ribosomal y biogénesis 102,29 64,71 2,12 

(B) Modificación y procesamiento de ARN 76,48 95,52 8,8 

(C) Transcripción 99,54 42,86 0 

(D) Replicación, recombinación y reparación 209,33 76,99 2,9 

(E) Estructura y dinámica de cromatina 111,23 22,88 0 

(F) Control del ciclo celular, división celular, y 

partición cromosómica 
149,69 39,32 3,4 

(G) Mecanismos de transducción de señales 92,31 44,34 6,44 

(H) Pared celular, membrana y biogénesis 195,29 76,1 68,14 

(I) Tráfico intracelular, secreción y transporte 

vesicular 
206,15 27,61 49,87 

(J) Modificación postraduccional, recambio 

proteico, chaperones 
142,44 55,61 11,8 

(K) Producción y conversión de energía. 151,53 57,94 15,8 

(L) Transporte y metabolismo de carbohidratos 120,47 68,14 1,69 

(M) Transporte y metabolismo de aminoácidos 139,97 69,59 3,23 

(N) Transporte y metabolismo de nucleótidos 111,44 65,69 2,58 

(O) Transporte y metabolismo de coenzimas 133,99 50,73 18,88 

(P) Transporte y metabolismo  de lípidos 141,06 37,22 45,48 

(Q) Transporte y metabolismo de iones 

inorgánicos 
228,83 25,36 101,96 

(R) Biosíntesis, transporte y catabolismo de 

metabolitos secundarios. 
79,44 57,41 2,58 

(S) Predicción de funciones generales 123.1 67.16 7.94 

F de tabla=1.607 F=0.4291 F=0.3179 p=3.718478e-13* 

Tabla 6. Composición 
estructural por grupos 
funcionales. El F 
calculado es menor que 
el F de tabla para todos 
los grupos en el ANOVA. 
El asterisco indica el 
valor p significativo en el 
análisis de Kruskal-Wallis 
(p<0.01) 



Tabla 7. Prueba de Dunn correspondiente a hélices transmembrana. En rojo 
se indican los resultados que corresponde a diferencias significativas (p<0.01). 
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Composición estructural por grupos funcionales 

Media de aminoácidos en
alfa-hélices

Media de aminoácidos en
beta-láminas

Media de aminoácidos en
hélices transmembrana

Se encontró que los grupos funcionales que tienen mayor contenido de 
aminoácidos asociados a hélices transmembrana son el Grupo H (pared 
celular, membrana y biogénesis),  el Grupo I (tráfico intracelular, secreción 
y transporte vesicular), y el Grupo Q (transporte y metabolismo de iones 
inorgánicos).  



  
Tabla 8. Estructura 3D de la proteína de mayor número de aminoácidos por función. 
 

(A) Traslación, 
estructura ribosomal y 

biogénesis. 

(E) Estructura y 
dinámica de 
cromatina 

(B) Modificación y 
procesamiento de 

ARN. 

(F) Control del ciclo 
celular, división 

celular, y partición 
cromosómica 

(C) Transcripción 
(G) Mecanismos de 

transducción de 
señales. 

(D) Replicación, 
recombinación y 

reparación. 

(H) Pared celular, 
membrana y 
biogénesis. 



  
Tabla 8. Estructura 3D de la proteína de mayor número de aminoácidos por función. 
 

(I) Tráfico intracelular, 
secreción y transporte 

vesicular 

(M) Transporte y 
metabolismo de 

aminoácidos 

(J) Modificación 
postraduccional, 

recambio proteico, 
chaperones 

(N) Transporte y 
metabolismo de 

nucleótidos 

(K) Producción y 
conversión de energía. 

(O) Transporte y 
metabolismo de 

coenzimas 

  

(L) Transporte y 
metabolismo de 

carbohidratos 

(P) Transporte y 
metabolismo  de 

lípidos 



  
Tabla 8. Estructura 3D de la proteína de mayor número 
de aminoácidos por función. 
 

(Q) Transporte y 
metabolismo de iones 

inorgánicos 

(R) Biosíntesis, transporte y 
catabolismo de 

metabolitos secundarios. 
 

(S) Predicción de funciones 
generales 

  



DISCUSIÓN 

• Polar cargado 
positivamente a 
pH neutro, 
hidrófilo. 

• Procesos bioquímicos 
en las bicapas lipídicas, 
señalización de células 
y transporte de iones y 
solutos a través de la 
membrana 

• Regulación 
potenciales 
redox. 

• Transporte de 
iones H+. 

• Relación con LUCA 

• Análisis 
filogenético. 

• Origen de la vida. 

M. 
kandleri 

Arginina 

C6 H12 N4 O 

Tirosina 

Hélices 
transmemb

rana 



Estructura: Función 

Funciones moleculares y 
su papel en las vías 

biológicas 

Mecanismos 
computacionales  

Mecanismos 
computacionales  

Modelado de homología 
(comparativo), 

enhebrado 
(reconocimiento de 

pliegue) y modelado libre 

La media de pI es 
de 6.1. Estos 
resultados 

pueden deberse al 
número de 

proteínas usadas 
en este análisis 

(35.3%). 

Alto de 
aminoácidos 

cargados 
negativamente, y 

proteínas con pI de 
aprox 5, para 

adaptación a alta 
salinidad 

intracelular (>3 M 
K+)  

Un aproximado de 
135 de secuencias 
proteicas (22.6%) 

cumplen esta 
función, lo que 

podría concordar 
con dicha 

afirmación.  

Escasez de 
proteínas 

implicadas en la 
señalización y 

regulación de la 
expresión 

génica.  



CONCLUSIONES 

• En este trabajo se determinó que existían diferencias significativas para los 
aminoácidos Arg en las proteínas implicadas en la función de replicación, 
recombinación y reparación (Grupo D) y Tyr en el Grupo D respecto a las proteínas 
implicadas en la transcripción (Grupo C). 

 
• Se determinó que algunos Grupos funcionales tienen alta abundancia de 

aminoácidos asociados a hélices transmembrana, los cuales son el Grupo H (pared 
celular, membrana y biogénesis),  el Grupo I (tráfico intracelular, secreción y 
transporte vesicular), y el Grupo Q (transporte y metabolismo de iones 
inorgánicos). 

  
• Se estableció las estructuras 3D de las proteínas de M. kandleri AV19 por cada 

grupo funcional, indicando una probable estructura estándar para cada función. 
  
• Este trabajo es una aproximación teórica a un análisis bioquímico del proteoma de 

M. kandleri AV19, para inferir su posible relación con LUCA. 
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