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FIGURA 1.1.3. ESPECTROS DE ABSORCION DE RF, FMN Y FAD EN ESTADO OXIDADO NEUTRO.

FIGURA 1.2.1. MODELO ESTRUCTURAL DE LA FADS DE STREPTOCOCCUS PNEUMONIAE (SPFADS). EL PREGAMIENTO
DEL MODULO FMNAT SE MUESTRA EN ROJO Y EL DEL MODULO RFK EN AZUL.
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DOCKING.



CLUSTAL 0(1.2.1) multiple sequence alignment

CaFADs
SpFADS

CaFADs
SpFADs

CaFADs
SpFADs

CaFADS
SpFADs

CaFADs
SpFADs

CaFADs
SpFADs

~=MDIWYGTAAVPKDLDNSAVTIGVFDGVHRGHQXLINATVEKAREVGAXKAIMVTFDPHP
MIITIPIKNQKDIGTPSDSVVVLGYFDGIHKGHQELFRVANKAARKDLLPIVVMTFNESP
s * . cSR K sk AkAgkgkRRakg, 2 3 Kk seekks ok
VSVFLPRRAPLG~~ITTLAERFALAESFGIDGVLVIDFTRELSGTSPEKYVEFLLEDTLH
KIALEPYHPDLFLHILNPAERERKLKREGVEELYLLDFSSQFASLTAQEFFATYI~KAMN
. X . ®* * *hkx . * e . A ] .. . e . ..

ASHVVVGANFTFGENAAGTADSLRQICQSRLTVDVIDLLDDEGVRISSTTVREFLSEGDV
AKIIVAGFDYTFGSDKKTAED-LENYFDG~~EVIIVPPVEDEKGKISSTRIRQAILDGNV
*, SR % gehAN, 2 g * #g e * 23 Rk SRNAE ghg 3 gWe¥
ARANWALGRHFYVTGPVVRGAGRGGKELGFPTANQYFEDTVALPADGVYAGWLTILPTEA
KEAGKLLGAPLPSRCGMVVHGNAR~GRTIGYPTANLVLLDRTYMPADGVYVVDVEIQ= ===~

¥ ®= % : * Ehkek ok Kk R xRN I R Lk : *

PVSGNMEPEVAYAAAISVGTNPTFGDEQRSVESFVLDRDADLYGHDVKVEFVDHVRAMEK
-------- RQKYRAMASVGKNVTFDGEEARFEVNIFDFNQDIYGETVMVYWLDRIRDMTK
s * * t*t.t ** t: 't ::' : t:**' * * ::*::t * *
FDSVEQLLEVMAKDVQKTRTLLAQDVQAHKMAPETYFLQAES
FDSVDQLVDQLKADEEVTRNWS = == === = o o o e e

LR R & R & Y . * +« *%
- - - - -

FIGURA 4.1.1.2 : ALINEAMIENTO ESTRUCTURAL ENTRE LA SPFADS Y CAFADS.



