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Las proteinas estan constituidas por aminoacidos que forman cadenas de entre
decenas y miles de unidades. La forma en que se pliegan es determinante de la
actividad bioldgica de las proteinas. La aplicacion del diseno computacional permite
conocer qué secuencia de aminoacidos genera una proteina con una estructura
tridimensional definida. Esto es como disponer de proteinas a la carta.
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La aplicacion de la |A (inteligencia artificial) de un modo similar a como funcionan los
programas que permitieron ganar a los campeones mundiales de ajedrez y go, har
posibilitado predecir con gran precision la estructura tridimensional de unas 200.000
proteinas, practicamente todas las conocidas. El conocimiento de la estructura 3D
abre caminos en varias aplicaciones biomedicas como son el diseno de nuevas

vacunas o la comprension de la resistencia a antibioticos.




