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LA MIDA ES IMPORTANT... | L’ESTRUCTURA,TAMBE!
UN NOU ALGORITME PREDIU LA INTERACCIO DE LES
PROTEINES AMB ARNs NO CODIFICANTS

¢ Investigadors del Centre de Regulaci6 Genéomica han desenvolupat Global
Score, un métode que permet, per primera vegada, predir les interaccions
entre proteines i ARNs no codificants independentment de la seva mida.

o Aquest algoritme ajuda els cientifics a identificar i prioritzar possibles
candidats a interaccionar per a validar-los experimentalment i aixi
comprendre el paper dels ARN no codificants tant en el funcionament normal
de les cél-lules com també en la malaltia.

Lluny de fer una simple lectura de la informacié que conté el genoma huma i amb I'objectiu
d’arribar a comprendre-la, els investigadors aspiren a conéixer els pros i contres de
cadascun dels elements que regulen aquest engranatge tan minuciosament regulat. Molts
laboratoris, consorcis i projectes se centren en aconseguir una visio global de les regions
funcionals del genoma i en coneixer quins gens es troben actius en cada tipus cel-lular, per
exemple, en neurones, cél-lules de la pell o del cor.

Curiosament, només una petita fraccié del genoma huma (prop del 2%) conté gens que
codifiquin per proteines, que son els components basics de la cél-lula. El 98% restant és
important per a regular I'expressio dels gens, és a dir, esta implicat en controlar quan i on
s’activen el gens. Aquesta gran proporcid del genoma produeix molécules d’ARN,
anomenades ARN no codificant, de diferent mida, estructura i funcions. Els diferents tipus
d’ARN no codificant poden interactuar amb les proteines i, aquesta informacié pot ser clau
perqué l'engranatge funcioni i cada cél-lula activi o silencii els gens que necessita.
Actualment s’estan fent grans esforcos per estudiar sequéncies llargues d’ARN i,
aconseguir-ho mitjangant métodes experimentals al laboratori és encara un repte enorme
perqué implica anar provant “a cegues”.

En un treball que recentment ha publicat la revista Nature Methods, investigadors del Centre
de Reqgulacié Gendmica a Barcelona, en col-laboracié amb cientifics al Laboratori Europeu
de Biologia Molecular a Monterotondo (ltalia) i I'lnstitut de Tecnologia de California (EEUU),
proposen una nova eina computacional per predir les interaccions de proteines amb ARNs
no codificants llargs, que ells mateixos han validat experimentalment.

“Els ARNs no codificants llargs interactuen con diverses proteines per regular funcions
cel-lulars importants. Intentar identificar aquestes interaccions pot ser un bon punt de
partida per comprendre el paper d’aquestes molécules en el funcionament norma de la
cél-lula, perd també per saber qué passa en la malaltia,” explica Gian Gaetano Tartaglia,
professor d’investigacié ICREA al Centre de Regulaci6 Genomica (CRG) i investigador
principal d’aquest article.

La nova eina computacional, que els cientifics han anomenat Global Score, permet predir,
en quin punt de la llarga sequéncia d’ARN no codificant hi podria haver una interaccié amb
una proteina. Per aconseguir-ho, aquest algoritme integra no només la propensié d’'una
proteina per unir-se a un ARN en particular siné6 també compta amb les caracteristiques
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locals i particularitats d’aquesta unid, considerant I'estructura tridimensional d’ambdues
molécules. “L’estructura de I'ARN és absolutament important per predir interaccions amb
proteines. El nostre principal repte era ser capacos de treballar amb seqiéncies d’ARN
independentment de la seva longitud per poder mantenir una visi6 completa de les
propietats de la seva estructura en buscar possibles proteines candidates a interaccionar,”
afegeix Davide Cirillo, investigador postdoctoral al CRG i primer autor del treball.
“L’algoritme que hem desenvolupat integra tota aquesta informacié i ens permet no només
predir quines proteines podrien interactuar siné també classificar-les i establir prioritats per
la seva validacio experimental”, conclou I'investigador.

De nou, aquest treball posa de manifest la importancia de la bioinformatica i la biologia
computacional per avancar en el coneixement i el seu paper com a motor per accelerar la
recerca en les ciéncies de la vida.
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