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Uno de los problemas con los que nos encontranmasidula interpretacion de datos de secuenciacion
masiva de muestras ambientales es que tenemos aale®cuencias que posiblemente codifican
proteinas de las cuales podremos conocer su séguknaminoacidos, a partir de la secuenciacion del
ADN, pero no podremos saber nada directamente soldvequimica, su estructura o su funcién. Solo
sera posible deducir indirectamente algunos desesiegos mediante la comparacion con otras
proteinas conocidas en otros organismos difereobeslas que la secuencia de la proteina en cuestio
presente homologia. Sin embargo, el analisis dgdosmas individuales publicados hasta la fecha y
los aprox. seis millones de secuencias génicassidaegas en las bases de datos procedentes de
secuenciacion masiva, revela que el 40% de los asispodifican por proteinas con funcion
desconocida.

Es por ello que, en la actualidad, se estan llewamdabo estudios para analizar funcionalmente
metagenomas. Se trata de identificar de forma tdireaevas enzimas que puedan resultar validas
como nuevos modelos estructurales (p.e. identiicade nuevos centros cataliticos y/o estructuras),
gue presenten potencial biotecnolégico, o que puddaer importancia en futuras anotaciones
(meta)gendmicas.

El presente estudio demuestra la importancia déale@ funcional en genotecas metagendémicas para

[1] la identificacion de nuevas familias enzimasige[2] la resolucion de centros cataliticos en
proteinas ya conocidas.
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