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OBJETIVOS

OBJETIVO GENERAL

= Desarrollar e iImplementar una aplicacion la cual trata de predecir
las posibles interacciones de la proteina TAX del retrovirus
(enfatizados en el HTLV-I), con proteinas del proteoma humano
gue contribuirian en el proceso transformacion celular y
oncogenesis y asi pronosticar un universo acotado de
proteinas, para que expertos y cientificos tengan un mejor
porcentaje de éxito con menos cantidad de experimentos fisicos.




OBJETIVOS

OBJETIVO ESPECIFICO

= Desarrollar el modulo gue permita el alineamiento entre TAXy
la base de datos de motivos, para obtener el grupo A de motivos
gue estan presentes en el TAX.

I* Desarrollar el modulo que permita realizar el alineamiento del
grupo A vy la base de datos de proteinas, para obtener el grupo B
de proteinas que tienen los mismos motivos del TAX.

I* Desarrollar el modulo de interaccion donde se determina las
proteinas del grupo C, constituido por aquellas que interactuan
con proteinas del grupo B.




OBJETIVOS

OBJETIVO ESPECIFICO

= Establecer docking entre el TAX y el grupo C para cuantificar el
porcentaje de un posible acoplamiento.

" Implementar las Bases de datos necesarias para guardar los
resultados de busqueda y analisis obtenidos.

= Implementar workflow bioinformatico para la ejecucion de varias
herramientas necesarias para el manejo de los datos
secuenciales.

I* Disenar e implementar una interfaz, que integre las herramientas
bioinformaticas utilizadas en el desarrollo de la aplicacion.




JUSTIFICACION

" En Colombia se han realizado estudios gue indican que la
paraparesia espastica tropical asociada con el retrovirus HTLV-I
es un problema de salud.

[* Esta aplicacion puede llegar a contribuir a las investigaciones del
grupo de biologia molecular de la Universidad del Valle (BIOMOL)|
sobre el HTLV.




QUE ES EL HTLV-I ?

= El virus linfotropico de células T humano es un retrovirus que
pertenece a la familia Oncovirinae. Virus familiar del VIH.

= Despues de ser contagiado, puede ser portador y no
manifestarse en el sujeto.

" En Colombia se han realizado estudios que indican que la
paraparesia espastica tropical asociada con el retrovirus HTLV-I

es un problema de salud




TABLA DE MANIFESTACIONES CLINICAS (HTLV-I)

e Manifestaciones por inmunosupresion.

e Dermatitis infectiva.

e Sarna costrosa.

e Dermatitis extensa.

e Manifestaciones por autoinmunidad.

o Uvetitis.

e Paraparesia espasticatropical.

e Manifestaciones por desordenes Linfotropicos.
e |Leucemialinfomade ceélulas T en el adulto.




COMO SE TRANSMITE EL HTLV-I

u Sexual

= Vertical (leche materna, hijo de madre portadora)
= Sanguinea

= Compartiendo jeringas

= Tatuajes




CONCEPTOS

TAX

= El tax estimula la transcripcion del genoma virico a partir de la
secuencia genética.

= El tax activa los genes que estimulan el crecimiento del linfocito T
infectado.




CONCEPTOS

MOTIVOS

= Es una pequeia secuencia (region) conservada que se asocia a
diferentes funciones de una proteina o ADN. En las proteinas de
la misma familia, podemos observar un patron caracteristico de
plegamiento.




INTERACCION

= Pueden interactuar brevemente con otra proteina para
modificarla. Esta modificacion de proteinas puede cambiar por si
misma la interaccion proteica.

= La informacion acerca de las interacciones mejora nuestro
conocimiento sobre las enfermedades y puede proporcionar las
bases para nuevos enfoques de los tratamientos terapéuticos.




CONCEPTOS

ACOMPLAMIENTO - DOCKING
= El docking molecular es un método de calculo computacional que

permite predecir la afinidad de union y orientacion espacial
relativa de dos moléculas que interaccionan.

Figura 3. Proteina en superficie y con el ligando unido.

La caja rodea el sitio activo




ACOMPLAMIENTO - DOCKING

= Probar todos estos ligandos con nuestra proteina en un
laboratorio experimental llevaria demasiado esfuerzo (podria
incluso ser inabordable) tanto a nivel econdmico como de mano
de obra y tiempo. Por lo tanto hacer una simulacion por
ordenador de la union entre la proteina y los ligandos es una
alternativa muy buena que puede ahorrar mucho tiempo y dinero.




PROTEINAS QUE INTERACTUAN CON UNA SECUENCIA. (TAX — HTLV-I)
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ESQUEMA DEL APLICAT
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Busqueda de motivos dada un secuencia.
Busqueda de proteinas dado un motivo.
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Busqueda de interaccion de Proteinas.
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VISUALIZACION

DOCKING



CONCLUSION GENERAL

= Se cumplié con el objetivo general del proyecto que era
desarrollar un producto de software, que permitiera predecir
las interacciones de la proteina TAX  con proteinas del
genoma humano, y de esta manera pronosticar un universo
acotado de proteinas para gue expertos y cientificos tengan
un mejor porcentaje de éxito con menos cantidad de
experimentos fisicos.




TRABAJO FUTURO

TRABAJO FUTURO

= |dentificar los motivos en la estructura de las proteinas que
comparten motivos con el tax.

= Realizar un modulo que permita actualizar de manera
automatica la base de datos local del BIOGRID de forma
periddica para que la aplicacion pueda manejar la informacion
reciente adquirida por el BIOGRID.

= Relacionar los resultados obtenidos con la aplicacion
Cytoscape para visualizar en forma de red las interacciones.




