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La interaccion entre
proteinas, a tiro de clic

Los cientificos del IRB desarrollan una plataforma gratuita
para ver interacciones de proteinas con mas detalle

Robertc Mosca y Patric Aloy,
del IRB, presentan hoy en
Nature Methods la
plataforma Interactome 3D,
sobre la que trabajan desde
hace un ano y medio.
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El Instituto de Investiga-
cion Biomédica de Barce-
lona (IRB) ha desarrollado
Interactome 3D, una plata-
forma publica que permite
Ver por primera vez en tres
dimensiones 12.000 interac-
ciones de proteinas a nivel
molecular. La herramienta
ya esta disponible en acce-
so gratuito a todos los cien-
tificos, que pueden de forma
anonima cargar las nuevas
interacciones en la direc-
cion interactome3d.irbbar-
celona.org. La explicacién
se publica hoy en Nature
Methods.

"Se trata de obtener infor-
macion estructural a nivel
atémico sobre interacciones
entre proteinas. Dispone-
mos de los datos de los ge-
nomas sobre todas las mo-
léculas de un organismo y
de los proteomas, de las
proteinas de un cierto tipo
celular. Pero las proteinas
nunca funcionan solas y
precisan de redes complejas
de interaccion, que es lo que
aportan los interactomas”,
ha precisado Patrick Aloy,
jefe del Grupo de Bioinfor-
matica Estructural y Bio-
logia de Redes del IRB.En el
mejor de los casos, los in-
teractomas sefialan que dos
proteinas interactian, pero
no indican cémo. Por ese
motivo, si se precisa enten-
deruna patologia o desarro-
llar un tratamiento que in-
terfiera con las interaccio-
nes se necesitan estos deta-
lles atomicos o moleculares.

"Por este motivo hemos
construido interactomas
para ocho organismos mo-
delo y, por otro lado, hemos
coleccionado todas las es-
tructuras cristalograficas
3D en alta resolucion que se
conocen. Ademés, hemos
aplicado una estrategia de
modelado por homologia
que hemos desarrollado en
nuestro laboratorio para
proveer de detalles atomi-
cos a cuantas mas interac-
ciones mejor. Y, al final, he-
mos conseguido modelar
12.000 de estas interaccio-
nes", ha resumido.

W (Nature Methods DOI:
10.1038/NMETH.2289).



