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Dime con quién andas... y te diré qué te pasa

e Investigadores del Centro de Requlacion Gendmica (CRG) han
desarrollado un nuevo método para detectar interacciones directas
entre proteinas.

e Técnicas de cribado como ésta son necesarias para conocer el
entramado de piezas que hay en las células y también cuéles son
sus interacciones, algo crucial para comprender cémo funcionan las
células y qué pasa cuando enfermamos.

e EI método, publicado en la revista Nature Communications, se ha
disefiado para que sea barato y factible, haciéndolo asi accesible a
cualquier laboratorio de investigacion biomédica estandar.

Investigadores del Centro de Regulacion Gendmica han desarrollado un nuevo método
mas barato y accesible de cribado de alto rendimiento para detectar interacciones entre
proteinas. Las proteinas son piezas muy importantes para la célula, hacen casi todo el
trabajo y son esenciales para la estructura, la funcién y la regulacién dinamica de la
célula y los tejidos y 6rganos del cuerpo humano. Las proteinas raramente funcionan de
forma aislada, acostumbran a interactuar formando complejos de proteinas o uniéndose
al genoma y al ARN para controlar lo que la célula debe hacer. Esos complejos de
proteinas son piezas clave para muchas reacciones importantes dentro de la célula,
como el metabolismo energético y la regulacion de los genes. Cualquier pequefio
cambio en estas interacciones, causado por ejemplo por una mutacion, podria tener una
gran repercusion y marcar la diferencia entre la salud y la enfermedad. Para estudiar
cémo funcionan las células o descubrir qué es lo que falla cuando no funcionan, es vital
saber cdmo interactian sus elementos principales: las proteinas.

Las nuevas tecnologias han permitido que en las ultimas décadas los cientificos puedan
acceder a la informacion genética de cada organismo y saber qué porcién del genoma
se esta utilizando y qué proteinas se estan creando en el interior de las células en cada
momento y circunstancia. Tenemos un gran catalogo de informacion con muchas
proteinas identificadas pero, el reto actual es saber qué moléculas interactian entre
ellas y como se combinan para formar los complejos necesarios para el funcionamiento
de la célula. En otras palabras, conocemos las diez mil piezas que forman la célula pero
no sabemos cOmMo ni con quién se juntan.

En un articulo publicado en la revista Nature Communications, cientificos del Centro de
Regulacion Genémica (CRG) describen el desarrollo de un nuevo método, llamado “rec-
YnH”, que ha sido disefiado para identificar los complejos que se forman entre cientos
de proteinas y moléculas de ARN al mismo tiempo.

El método, desarrollado bajo el liderazgo de Sebastian Maurer en colaboracion con el
laboratorio de Luis Serrano, es la primera técnica que permite la deteccion de
interacciones entre un gran numero de proteinas y fragmentos de ARN al mismo tiempo.
Ademas, los investigadores se esforzaron para conseguir un método que sea factible y
econdmico, para que pueda ser utilizado en cualquier laboratorio.



http://www.crg.eu/
https://www.nature.com/articles/s41467-018-06128-x
http://www.crg.eu/
https://www.nature.com/articles/s41467-018-06128-x
http://www.crg.eu/en/programmes-groups/maurer-lab
http://www.crg.eu/en/programmes-groups/serrano-lab
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“Nuestro método mide fielmente las interacciones entre grandes cantidades de
proteinas y entre proteinas con fragmentos de ARN, sin necesidad de contar con
equipos caros ni complicados,” explica Sebastian Maurer. “Esta metodologia la puede
usar cualquier laboratorio de investigacion biomédica estandar y puede servir tanto para
estudiar un proceso molecular concreto dentro de la célula, como para explorar millones
de interacciones entre proteinas al mismo tiempo con el fin de encontrar aquellos
complejos implicados en una enfermedad en particular”, concluye.

Dos grupos de investigacion del CRG han combinado su experiencia en bioinformatica,
bioguimica y biologia molecular para desarrollar y validar experimentalmente el método.
“Nuestra colaboracién ha dado lugar a un método factible y econémico que produce
mapas de gran calidad de las interacciones entre proteinas y proteinas-ARN”, afirma
Jae-Seong Yang, investigador postdoctoral y uno de los primeros autores de trabajo.

“Las interacciones entre proteinas y ARN son esenciales para muchos procesos
bioldgicos, como la regulacion de los genes, y nuestro método es el primero que puede
detectarlas entre cientos de proteinas y ARN al mismo tiempo. Contar con una nueva
herramienta tan eficiente, sera extremadamente Util parar responder preguntas
importantes relacionadas con muchas enfermedades”, afiade Mireia Garriga, primera
autora del trabajo e investigadora del CRG.
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