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En el present treball mostrem el proces de sequenciacio de la protamina P2 de Monodonta

turbinata (F. Mol.luscs. CI. Gastropodes, SCI. Vetigastropodes). La determinacio de la

sequencia completa ha cornpres les seguents etapes:

1. Analisi de la composici6 en aminoacids

2. Identificaci6 dels extrems amino i carboxil

3, Degradaci6 recurrent d'Edman

4. Fragmentaci6 enzimatica de la proteina

5. Separacio i analisi dels fragments peptfdics

6. A1ineament dels fragments i deducci6 de la sequencia completa

7. Confirmaci6 dels resuitats per tecniques d'espectrometria de masses

La sequencia obtinguda ha estat la segiient:
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ARAVRRRRARSRSRSRKSRSRSRSAKRSAS

RRRSRSAGRRRRRRTASRRRRRSASRRRSV

SRRRRRRSRKSRGRRRRGRKVRRRRYKRAG

RKGRRRTRRRRRRARR(OH)

Eis resultats mostren que es una rnolecula de 106 residus aminoacidics. 61 dels quais s6n

arginines. La massa de la protein a es de 13 475 ± 1.9 Da, segons dades obtingudes per

espectrometria de masses en electroesprai. Composicionaiment es pot considerar una protamina
tfpica.
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