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Abreviaturas

= 3D-DART: 3DNA-Driven DNA Analysis and Rebuilding Tool, herramienta para
la generacion de estructuras tridimensionales de ADN utilizando su secuencia.

» ADN: Acido desoxirribonucleico.
= AIR3: AUXIN-INDUCED IN ROOT CULTURES 3, una proteasa tipo subtilisina.

s AlIRs: Ambiguous Interaction Restraints, restricciones ambiguas de interaccion. De
esta forma se introduce la informacion en los docking con HADDOCK.

s ANAC: Proteina NAC de Arabidopsis thaliana.

» APBS: Adaptive Poisson-Boltzmann Solver, herramienta para el célculo del
potencial electrostatico.

s ARIA29: Programa que genera datos automatizados de experimentos de RMN.

= ATAF: Equivalente a ANAC002 (ARABIDOPSIS NAC DOMAIN CONTAINING
PROTEIN 2).

s AtNAM: Gen NAM aislado de Arabidopsis thaliana.

» BLAST: Basic Local Alignment Search Tool, programa de alineamiento de tipo local
capaz de realizar bisquedas de secuencias problema en una base de datos.

» Caja TATA: Secuencia de ADN (secuencia consenso) encontrada en la region
promotora de genes.

» CHARMM: Quimica en mecéanica molecular de Harvard (Chemistry at Harvard
Macromolecular Mechanics).

s CNS: Crystallography and NMR System.
» CUC: Cotiledon en forma de copa (cup shaped cotyledon).

= DBP: DNA BINDING PROTEIN, proteina de unién a ADN.

s DM: Dindmica molecular.
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FT: Factor de transcripcion.

GUS: Gen reportero GUS, es una beta-glucuronidasa utilizada en biologia molecular
de plantas como reportero de la expresion de un gen de interés, medido a través de
la expresion del mismo gen GUS y de la coloracién obtenida.

HADDOCK: High Ambiguity Driven biomolecular DOCKing.

NAC: NAM, ATAF1,2 y CUC2.

NAM: No Apical Meristem, sin meristema apical.

NAMD: Dinadmica molecular a nanoescala ( Nanoscale Molecular Dynamics).

RBA: Corresponde a la afinidad relativa de unién. Para obtener estos valores se
midi6 la afinidad entre F17d127 y ANAC042, luego se realizo este medicion entre las
secuencias mutadas y ANAC042 asignandose puntajes en relacion a la interaccion
F17d127-ANAC042.

RMN: Resonancia Magnética Nuclear.
RMSD: Desviacién del valor cuadratico medio.
SAM: Shoot apical meristem, brote del meristema apical.

TFIID: Factor de transcripcion 1T D, es uno de los diversos factores de transcripcion
generales que constituyen el complejo de pre-iniciacion de la ARN polimerasa II.

VNDG6, VNDT: VASCULAR-RELATED NAC-DOMAING y
VASCULAR-RELATED NAC-DOMAINT.



