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El nuevo mapade
interacciones entre
proteinas proporcionara
datos sobre el cancer

Elinvestigador del CICde  muchos de los tratamientos del cin-

Salamanca, Javier de las cer consisten en restablecer relacio-
! nes normales para dichas oncopro-

Rivas, PartiCi_Pa desde teinasy, concluyen desde el CIC.
hace cinco afios en el

estudio mas avanzado

:! REDACCION / WORD
SALAMANCA. Fl investigador prin-
cipal del Centro de Investigacién del
Cancer (CIC-IBMCC), centro mixto
de la Universidad de Salamanca y del
Consejo Superior de Investigaciones
Cientificas, Javier de las Rivas, ha di-
rigido los estudios de bioinformati-
ca de un proyecto que ha desarrolla-
do el mas avanzado mapa de inte-
racciones entre proteinas humanasy.
Este mapa, resultante de un estudio
cientifico realizado durante los tlti-
mos cinco afios, Supone una mejora
respecto alos estudios publicados en
las tiltimas décadas al ser aproxima-
damente un 30% mayor.

Las proteinas constituyen la ma-
quinaria molecular de las células hu-
manas y gracias a las nuevas tecnolo-
gias de escala 6mica global, basadas
en el manejo del genoma humano
completo, se han podido testaren el
laboratorio millones de pares de pro-

teinas para comprobar

cuales interaccionan

\ molecularmente

A entre si. «Al igual

que las secuencias

del genoma revo-

lucionaron la ge-

Javierde  Deticahumana,

lasRivas  losmapasdelare-

ferencia de redes

de interactoma seran fundamenta-

les para comprender plenamente

las relaciones genotipo-fenotipo,

para comparar la informacién con-

tenida en los cromosomas con su

manifestacion y relacién con el me-
diow, explican desde el CIC.

En el trabajo ‘A Proteome-Scale
Map of the Human Interactome
Network’ se ha descrito un mapa de
aproximadamente 14.000 interac-
clones binarias ‘proteina-proteina’
humanas y de «alta calidady.

Aunque la informacién actual de
la red presentada cubre «una por-
cién relativamente pequefia del pro-
teoman, el mapa es «mas homogeé-
neoy y revela «una red mas ampliay
de las interacciones de las proteinas
de los humanos, que proporciona
datos para precisar aspectos funcio-
nales del cancer, explica.

Para este fin, el equipo dirigido por
el doctor De las Rivas ha testado 1.000
proteinas del set de referencia, y las
muestras se han analizado median-
te tres métodos «independientes y
cotejados por métodos bioinforma-
ticosy. Y el estudio ha permitido des-
cribir con «mas precisiony las protei-
nas implicadas en el desarrollo del
cancer y se ha constatado «una gran
cantidad de relaciones entre ellasy.

«Este avance puede tener una apli-
cacién directa en clinica debido a que




