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WLy tengo 28 afos.

, un pueblo cerca de Barcelona.

ectado de y curiosamente este es el tema
)al de mi tesis doctoral.

] }a licenciatura de en la Univesidad de Gerona (UdG) entre
nos 1996 y 2000.

licenciatura de en la Universidad Auténoma de

&= Baicelona (UAB) entre l0s afios 2000 y 2004.

~— —e Actualmente estoy en el Laboratorio de del Instituto de

~ Biotecnologia y de Biomedicina (IBB) de la Universidad Auténoma de
~Barcelona (UAB).

==

e Concretamente, en el segundo afno de una beca de cuatro afios (2005-
2009) que obtuve en la Universidad Autonoma de Barcelona (UAB) por el
proyecto titulado: “Analisis bioinformatico de la Frataxina y de otras proteinas
probablemente implicadas en la Ataxia de Friedreich”.




Bioinformatica
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‘area de investigacion en Bioinformatica es la siguiente:

la funcion de ciertas

& VModelage molecular del mecanismo de entre las

& proteinas implicadas en algunas enfermedades humanas.

v'Andlisis de datos de de ADN importantes sobre

algunas enfermedades humanas.

v'Analisi de la de proteinas probablemente autoinmuno-

reactivas en algunas bacterias patégenas humanas.
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Atax es un transtorno neurolégico, progresivo y
itario que afecta principalmene al equilibrio y la coordinacion de
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L ataxia autosomica recesiva mas comun y esta asociada con una fuerte
Aucion de una proteina mitocondrial muy conservada de funcién aun no
ipletamene conocida llamada
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-~ =Unalarga del triplete GAA en el gen FRDA genera una estructura

—  aberrante del ADN que complica el paso del enzima ARN Polimerasa durante
~ la transcripcion del gen provocando asi una expresion muy reducida de la
proteina Frataxina.

°La se ha asociado con la acumulacion de Hierro en la mitocondria y
el aumento de la sensibilidad al estrés oxidativo.
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es la aplicacion del desarrollo de la computacion y las

cas que p A ac acion, analisis y comprension de datos
solver preguntas bioldgicas.

— |
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'de las principales aplicaciones de la bioinformatica es la simulacion y el

s de los datos obtenidos en los proyectos genoma o proteoma. Otras
plicaciones son el alineamiento de secuencias, la prediccion de estructuras

= proteicas y las redes metabdlicas.

es la mejor
forma de predecir la union de moléculas y se puede dividir en tres pasos
basicos:

(1) Definicion de la estructura de las proteinas.
(2) Localizacion del sitio de union entre ellas.
(3) Determinacion del modo de unién entre ellas.
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ué se estudian las interacciones en las que intervienen
nas”?

Geno (—30.000 genes) (—10 millones de p;rote_zl'nas)

FXN  + OMIM HGNC
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— La gran mayoria de las proteinas interaccionan entre ellas y

an en grupo.
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“pataxina es una proteina mitocondrial que, entre otras posibles funciones,
involucrada en la formacion de los } necesarios para la
funcion de otras proteinas muy imortantes en la mitocondria como
complejos de la cadena respiratoria o la Aconitasa.
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3 Fon-sulfur clusiar
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Grupo Hierro-Azufre
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Lo le]gle[([- €S el organulo celular donde se generan.les cllsteres Hierro

- La Frataxina se une a la proteina Isul que es el eje central del

2 de los grupos Hierro-Azufre ju. miinlenhoff, R. Lill, (2003)]. Ademas, se

N grupo de proteinas involucradas en el ensamblaje y regeneracion de
Hierro-Azufre. '

Extra mitochondrial
Fe- 5 proteins

Mitocondria

lsalflsa2?
Mfu1?

Isut/lsu2 l Isut/isu2

\Fe’ FeS prot_eins
like Aconitase

Mitochondrial

Ferrochelatase
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de tesis en el que estoy inmerso es la de estudiar la
odas estas proteina modelar un posible mecanismo de
1 entre ellas.
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0s considerar gue todo el trabajo se realiza usando las proteinas del
de levadura ( ) ya que es uno de los
smos modelo mas estudiados a todos los niveles.
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— /‘-\demas es la mejor manera de enfocar el proyecto teniendo en cuenta que
= Saccharomyces cerevisiae posee sus proteinas homologas a las humanas
mucho mejor estudiadas con todas las secuencias y la mayoria de estructuras.

e Por dltimo, se supone que existe una gran similitud de mecanismos
moleculares que involucran a la Frataxina entre el humano y la levadura.
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‘muchos otros, hemos realizado ( sobre

eina Frataxina y sus compafieras como:

=

is de secuencia y aliniamiento multiple de secuencias.

Laiccién de estructuras 2D y 3D de proteinas.

* Prediccion de los probables sitios de interaccién proteicos.

= e Prediccion del péptido sefial y localizacion celular de las proteinas.

= Prediccion de la possible funcion de la proteina basada en algorismos de
l0gica borrosa.

e Prediccion de los perfiles hidrofobicos y flexibilidad de las proteinas.
» Estudio de los motivos estructurales y los dominios de las proteinas.

e Busguedas en bases de datos de Interactomica.
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el mecanismo de interaccion entre Ia&-pm;nplicadas' s'e
diante programas de docking.

_-——————_

Imagen de wuna de las posibles
Interacciones entre las proteinas Isul |
IsuZ.

~ = Elresultado que obtenemos de los programas de docking se analiza mediante
un proceso estadistico que finalmente nos dice las posiciones estructurales mas
posibles para la interaccion entre proteinas dos a dos.

» Ademas, los datos obtenidos de los dockings y los analisis bioinformaticos son
comparados y complementados con la bibliografia existente para poder
confirmar nuestras hipotesis.
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do y aprendiendo constantemente sobre lo que se esté estudiando.
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iendo los Gltimos avances en investigacion sobre este tema.

— |

.

minando con precision los parametros de los programas utilizados en
ordancia a los datos experimentales.

T
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=~ eAnalizando los diferentes resultados.

e Considerando y evaluando modelos alternativos y testando diferentes
condiciones de trabajo.

e Finalmente, si todos los diferentes analisis, modelos y estudios convergen
hacia una solucién comun, esto da firmeza a nuestras hipotesis de estudio.
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COI\/IO I\/IUESTRA EN LAS TRES
DIAPOSITIVAS SIGUIENTES SE

;‘ DJUNTA UN EXTRACTO DEL TIPO DE

ESTUDIOS QUE
ESTAMOS REALIZANDO:




» Aliniamiento multiple de diferentes secuencias de
donde se muestran en rojo y

3sentadas
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1as predichas de interaccion que, eémo podemos ver,

Inciden con las zonas rojas y azules mas conservadas de la
Itiva anterior:

e Esto quiere decir que estas zonas son muy importantes en la
proteina.
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- linia adicional de investigacion en Ia que gente de mi grupo esta
0 de algo 0S para la agrupacion de datos de
1y de ADN y de redes de expresion génica en la célula.

— -
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ékramienta y otras disponibles se van a aplicar para conocer mejor la
0 de la Frataxina usando datos de microaarrays de ADN accesibles.

= _—IEstos analisis van a contribuir a mapear la red génica en la cual se
~ encuentra envuelta la Frataxina y asi poder llegar a proponer sus funciones
biolégicas.

e Esta ultima propuesta de investigacion puede aportar interesantes claves
sobre como poder llegar a estimular la expresion del gen de la Frataxina.
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ERO EN' LA VIDA DE UNA ATAXICO
NO TODO CONSISTE EN ESTUDIAR,

B DABAJAR Y OTRAS OBLIGACIONES
"~ SINO QUE ES MUY IMPORTANTE ...
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