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2. HIPÓTESIS 9
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molecular(DM). . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 20
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5.12. RMSD del backbone de las protéınas. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 36

5.13. Radio de giro (Rg) del backbone de las protéınas. . . . . . . . . . . . . . . 37
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vii




