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Figura 1: Anliss en base  a secuencia primaria de NbMCA4. Se observala deteccion del dominio
Peptidase_C14 perteneciente ala superfamila de as CASc predicho por CDD.
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Figura 3: Prediccion de regiones ordenadas/desordenadas a partir de la secuencia de
NbMCAA porlos programas a. IUpred) y b. DynaMine
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Figura 4. Estructura obtenida a partir del mo
do el programa Modeller, ct
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Figura 6. Arbol filogenético obtenido por el programa PhyML para 82 proteinas homlogas
evolucionando a partir del modelo JTT+F+gamma. Se muestra el soporte de cada nodo realizado a
partir de un anlisis de bootstraping no paramétrico con 100 replicantes por el mismo programa,
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Figura . Evaluacién del modelado estructural obtenido para NbMCAA.ay b. Evaluacion
energética global y local, respectivamente, usandoel programa Prosall; . Alineamiento
estructural entre el modelo obtenido y la estructura de referencia, 6W8S
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Figura 7. Andliis de residuos conservados evolutivamente en a MCA4 a partr el programa
Universal Evolutionary Trace (UET) . Los picos més altos y rojos corresponden a mayor

conservacién, mientras que los de menor altura azules-violeta a una menor conservacién
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