1)Sequenza aminoacidica wild type
MNSLSEANTKFMFDLFQQFRKSKENNIFYSPISITSALGMVLLGAKDNTAQQIKKVLHFDQVTENTTGKAATYHVDRSGNVHHQFQKLLTEFNKSTDAYELKIANKLFGEKTYLFLQEYLDAIKKFYQTSVESVDFANAPEESRKKINSWVESQTNEKIKNLIPEGNIGSNTTLVLVNAIYFKGQWEKKFNKEDTKEEKFWPNKNTYKSIQMMRQYTSFHFASLEDVQAKVLEIPYKGKDLSMIVLLPNEIDGLQKLEEKLTAEKLMEWTSLQNMRETRVDLHLPRFKVEESYDLKDTLRTMGMVDIFNGDADLSGMTGSRGLVLSGVLHKAFVEVTEEGAEAAAATAVVGFGSSPTSTNEEFHCNHPFLFFIRQNKTNSILFYGRFSSP

2)Sequenza aminoacidica mutazione A, P

MNSLSEANTKFMFDLFQQFRKSKENNIFYSPISITSALGMVLLGAKDNTAQQIKKVLHFDQVTENTTGKAATYHVDRSGNVHHQFQKLLTEFNKSTDAYELKIANKLFGEKTYLFLQEYLDAIKKFYQTSVESVDFANAPEESRKKINSWVESQTNEKIKNLIPEGNIGSNTTLVLVNAIYFKGQWEKKFNKEDTKEEKFWPNKNTYKSIQMMRQYTSFHFASLEDVQAKVLEIPYKGKDLSMIVLLPNEIDGLQKLEEKLTAEKLMEWTSLQNMRETRVDLHLPRFKVEESYDLKDTLRTMGMVDIFNGDADLSGMTGSRGLVLSGVLHKAFVEVTEEGAEAAAATAVVAFGSSPTSTNEEFHCNHPFLFFIRQNKTNSILFYGRFSPP

3)Sequenza aminoacidica mutazione A

MNSLSEANTKFMFDLFQQFRKSKENNIFYSPISITSALGMVLLGAKDNTAQQIKKVLHFDQVTENTTGKAATYHVDRSGNVHHQFQKLLTEFNKSTDAYELKIANKLFGEKTYLFLQEYLDAIKKFYQTSVESVDFANAPEESRKKINSWVESQTNEKIKNLIPEGNIGSNTTLVLVNAIYFKGQWEKKFNKEDTKEEKFWPNKNTYKSIQMMRQYTSFHFASLEDVQAKVLEIPYKGKDLSMIVLLPNEIDGLQKLEEKLTAEKLMEWTSLQNMRETRVDLHLPRFKVEESYDLKDTLRTMGMVDIFNGDADLSGMTGSRGLVLSGVLHKAFVEVTEEGAEAAAATAVVAFGSSPTSTNEEFHCNHPFLFFIRQNKTNSILFYGRFSPP

Non so se esiste un motivo ma la terza sequenza a me risulta molto meno stabile..può essere che nella seconda sequenza le due mutazioni siano compensatorie per la stabilità?
Grazie infinite!
