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Término singular acufiado en 1994 como
un equivalente linguistico derivado de la
palabra genoma y que indica a esa rama
de las ciencias biomédicas que examinan a
las proteinas expresadas en una célula o
en un tejido para completar el ya intrincado
sendero que abrid la genémica al descifrar
la secuencia de las bases purinicas y
pirimidinicas que componen los genes.
Aunque debemos consignar que otras
fuentes para describir la tecnologia
automatizada  destinada al andlisis
funcional de las proteinas preferirian el
término "fendmica” que derivaria de
fenotipo. El conocimiento de la secuencia
génica y la composicién nucleotidica de los
mismos esta abriendo caminos
insospechados poco tiempo atras, acerca
de numerosos procesos patoldgicos, asi
como andariveles casi increibles en el
camino de la prevencion y curacion de las
enfermedades, aun con las salvedades
gque  veremos mas adelante el
conocimiento de la gendmica funcional
abre el camino para la investigacion sobre
un grupo particular de los asi denominados
"omas" , ellos son el genoma,
transcriptoma, proteoma y metaboloma .

Algunos entusiastas investigadores
comienzan a hablar de un conjunto de
estudios referidos a toda la operacién del
analisis molecular de la célula desde el

ADN, pasando por el ARN y terminando en
las proteinas como "operomica”.

Si bien se conoce desde hace muchos afos
que las proteinas son la expresion funcional
del genoma, no esta claro aun cuales son las
proteinas que se expresan, en que cantidad
se hace esa expresiéon y menos adn en que
forma. Por otro lado transformaciones post-
translacionales como la fosforilacion y la
glicosilacion de las proteinas son factores
fundamentales en la determinacion de la
funcion de estas sustancias. Llegando mas
lejos aun, se puede afirmar que los efectos
de los factores medioambientales o los
procesos multigénicos como el
envejecimiento o la enfermedad no pueden
ser evaluados sélo por el examen del
genoma.

Es asi que el conocimiento del genoma,
siendo una etapa fundamental para el
progreso del conocimiento biologico y médico
es soblo el punto de partida. Desde hace
alrededor de dos décadas, distintos centros
de investigacion bioldgica estan estudiando la
composicién proteica de las células, a lo que
se llama "proteoma" (conjunto completo de
proteinas expresadas por una célula durante
su tiempo de vida), lo que resulta mucho mas
complejo que el estudio del genoma. Basta
comprender que en el ADN sélo estan
repetidas cuatro bases nucleotidicas en forma
de conjuntos de tripletes (tres bases)
resultando solo un aminoacido de la
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expresion de cada triplete, en cambio
cuando hablamos de proteinas éstas estan
constituidas por combinaciones de 20
aminoacidos algunos de los cuales pueden
ser modificados, este solo motivo explica
claramente que el mundo de las proteinas
es mucho mas complejo que el del ADN,
mas aun si comprendemos que las
diferentes patentes proteicas de una célula
suelen cambiar con el tiempo en el
transcurrir de su vida.

La protedmica pues (el estudio del
proteoma ) es sumamente complejo debido
que habrd& de aclarar cuestiones
relacionadas con la abundancia de las
proteinas, la dinamica de las proteinas, de
su estado de activacion y de la interaccion
de una proteina con otra.

El conocimiento final de la secuencia del
genoma puso mas o0 menos en claro que
estamos hablando de la identificacion y de
la secuenciacion de una cantidad de entre
40.000 y 60.000 genes del genoma
humano lo que se ha logrado segun los
anuncios de los Ultimos meses.

Toda esta informacion contribuird en forma
notable sobre el desarrollo de la biologia y
la medicina, pero aquella idea de, un gen -
una proteina, ya no se puede seguir
sosteniendo, los organismos vivos son algo
mucho méas complejo que esto, hay varias
otras situaciones que obligan a encarar
este tipo de estudio como la prote6mica.

Las proteinas son en Ultima instancia la
expresion de la funcién celular y esta
expresion es modulada en varios puntos
de la transcripcion, el procesamiento y la
traslacion, y aun después de esto como
por ejemplo la adicibn de cadenas
especificas de hidratos de carbono o la
fosforilacion, procesos que dan origen a
multiples productos proteicos de un solo
gen.

Ya existen estudios que indican que el
namero de proteinas por gen es en

promedio de una a dos proteinas por gen en
las bacterias, tres en las levaduras y entre
tres y mas de seis en los seres humanos ,
con lo que el organismo de los seres
humanos puede contener mas de 500.000
proteinas distintas.

Para este fin los investigadores poseen una
herramienta hasta ahora fundamental para el
estudio del proteoma como lo es el método
de la electroforesis bidimensional en gel de
poliacrilamida . Las proteinas son separadas
primero en base a su carga eléctrica y luego
por su masa en la segunda direccién, las que
luego son tefiidas con plata lograndose
visualizar mezclas de entre 1000 a 3000
proteinas. El desarrollo de "softwares"
especiales permite la comparaciéon de
multiples genes dentro del mismo laboratorio
y también mediante la utilizacion de Internet
la comparacién con otras bases de datos.

La refinacion de estas busquedas ya utilizan
métodos de espectrometria de masa vy
complementados luego con experimentos
virtuales en computadoras y algunos
instrumentos de calculo que utilizan un
servidor de Internet adecuado a tal fin en la
direccién www.expasy.ch/ y WWW-
lecb.ncifcrf.gov/2dwgDB  donde se esta
conformando una base con todos los datos
resultantes de los estudios con electroforesis
bidimensional.

Resultara asi sin duda de un beneficio
extraordinario el poder desarrollar drogas
sobre la base de regular la produccion de una
proteina muy especifica en distintas
afecciones, neoplasicas, neurologicas,
enfermedades infecciosas y cardiacas y
preparacion de vacunas.

No pasard mucho tiempo antes de que
existan aplicaciones clinicas de los resultados
de estas tecnologias de estudio. Debido a su
extrema complejidad quizds no pueda
develarse por completo el contenido del
proteoma humano pero aun asi el futuro
espera prodigios en la aplicacion practica de
esta nueva rama de las ciencias.
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Nivel de analisis Definicion Método de analisis

Conjunto completo de genes de | Secuenciacion sistematica
GENOMA X
un organismo o sus organelas del ADN

Conjunto completo de moléculas | Hibridizacién. SAGE (serial
TRANSCRIPTOMA | de ARN mensajero presentes en analysis of gene

una célula, tejido u 6rgano. expresion)

Total de moléculas proteicas Electroforesis bi-
PROTEOMA presentes en una célula, tejido u ; .
. dimensional.
érgano.

Conjunto completo de metabolitos irﬁ?gfggsgpgr?nq;%a
METABOLOMA (intermediarios de bajo peso Ja. =Sp

] - de masa. Espectrometria
molecular) en una célula, tejido u :
. con resonancia nuclear
érgano.

magnética.
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