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Investigadores lanzan un juego en
Internet sobre plegamiento proteico

Los juegos en Internet de multiples jugadores nos hacen pensar en titulos
increiblemente exitosos, tales como “El mundo del arte de la guerra” y
“Ultima”. El 8 de mayo, investigadores del Instituto Médico Howard Hughes
(HHMI) en la Universidad de Washington acercan el arcano mundo del
plegamiento proteico al terreno de juegos en Internet con el lanzamiento de
“Pliégalo”, juego gratis en el cual jugadores de todo el mundo compiten
disefiando proteinas. La ventaja para el mundo real: Los cientificos probaran
las proteinas disefiadas por los jugadores para ver si son compuestos que
podrian ser viables para nuevas drogas.

Los usuarios pueden acceder al juego via Internet en www.fold.it

El desarrollo del juego en Internet es una extension natural de la busqueda del
investigador del HHMI, David Baker, para comprender la forma en la que las
proteinas -los ladrillos de construccion de las células- se pliegan en formas
tridimensionales Unicas. Durante la ultima década, Baker y sus colegas han
logrado un progreso constante en el desarrollo de algoritmos computacionales
para predecir la forma en la que una cadena linear de aminoacidos se plegara
en la forma caracteristica de una proteina determinada. La comprension
detallada de la estructura de una proteina puede ofrecer a los cientificos
mucha informacion -al revelar complejidades de la funcion bioldgica de las
proteinas y sugerir nuevas ideas para el disefio de drogas-.

La prediccion de las formas que tomaran las proteinas naturales es uno de los
desafios preeminentes de la biologia, y el modelado de incluso una proteina
pequena requiere de la fabricacion de trillones de calculos. Durante los
ultimos tres afios, voluntarios de todo el mundo -que ahora son cerca de
200.000- han donado tiempo en sus computadoras cuando estan inactivas
para realizar esos calculos en una red distribuida llamada Rosetta@home. La
logica computacional detras de la red es un algoritmo llamado Rosetta que
utiliza la técnica de Monte Carlo para encontrar el mejor “encaje” para todas
las partes de una proteina dada.



Pero a medida que los voluntarios de Rosetta observaban sus computadoras a
ciegas intentando encontrar una solucion al probar de forma metodica cada
combinacion y forma posibles para encontrar el mejor encaje, empezaron a
pensar que un poco de intervenciéon humana podria acelerar las cosas. “jLa
gente escribia diciendo: "jOigan! jLa computadora esta haciendo cosas
tontas! Seria fantastico si pudiéramos ayudar a dirigirla™, recuerda Baker,
quien se encuentra en la Universidad de Washington (UW) donde desarrolld
el algoritmo y la red Rosetta.

Baker no sabia como podria lograrlo hasta hace aproximadamente 18 meses,
cuando fue de excursion al Monte Rainier con su vecino David Salesin,
cientifico computacional de la Universidad de Washington, quien también
tiene un laboratorio de investigacion en el cercano Adobe Systems. Baker y
Salesin comenzaron a discutir maneras de hacer que Rosetta fuera mas
interactiva. Con un gusto inherente por la competicion, Salesin pens6 que un
juego en Internet de multiples jugadores era la forma de lograrlo. Para cuando
volvieron de nuevo al coche, ya se habian decidido por esa idea. Salesin le
dio a Baker los nombres de tres colegas, liderados por el cientifico
computacional de UW Zoran Popovi¢, que podrian ayudar a Baker a crear el
juego.

Durante varios meses después, Popovi¢ y sus estudiantes Adrien Treuille y
Seth Cooper, crearon el programa, y el equipo lo probo en pequeiia escala.
Un juego entre los equipos de la Universidad de California y de la
Universidad de Illinois despert6 fervor y vitores inesperados entre los
espectadores. “Participaron 30 6 40 personas”, dice Baker. “La competicion
fue muy intensa”.

“Pliégalo” lleva a los jugadores a través de una serie de niveles de practica
disefiados para ensefiar los fundamentos del plegamiento proteico, antes de
darles rienda suelta con proteinas verdaderas de la naturaleza. “Nuestra meta
principal era asegurarnos de que cualquier persona podria hacerlo, aunque no
supieran qué era la bioquimica o el plegamiento proteico”, dice Popovi¢. Por
el momento, el juego solo utiliza proteinas cuyas estructuras tridimensionales
han sido resueltas por los investigadores. Pero, Popovi¢ dice, “pronto
introduciremos rompecabezas para los cuales no sabemos la solucion”.

Baker tiene mucha esperanza de que el juego acelere el a veces aburrido
trabajo de la prediccion de estructuras. Pero la parte del juego que lo
entusiasma mas hara su debut el préximo otoilo, cuando los jugadores podran
disefiar proteinas completamente nuevas. Se podria encontrar utilidad para
proteinas nuevas en una serie de usos, desde productos farmacéuticos hasta
productos quimicos industriales o para limpiar la contaminacion. Baker
piensa que, con la habilidad de cualquier persona con una computadora y una



conexion a Internet, el ritmo de descubrimiento podria aumentar
vertiginosamente. “Mi suefio es que un nifio de 12 afios de Indonesia resulte
ser un prodigio y construya una curacion para el VIH”, dice.



