Propuesta TFG. Curso 2026/2027

UNIVERSIDAD @ FACULTAD GRADO: Grado en Bioquimica
DE GRANADA DE CIENCIAS

CODIGO DEL TFG: 261-064-2026/2027

1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: Estudio comparativo de las técnicas de co-cristalizacion y remojado para el analisis de
interacciones proteina-ligando

Descripcion general (resumen y metodologia):

La funcién de una proteina estd estrechamente relacionada con su estructura tridimensional. Por lo
tanto, conocer esta conformacién es clave para comprender su mecanismo molecular y modular su
actividad. En este contexto, la cristalografia de rayos X es una de las técnicas mas potentes para la
determinacién estructural de macromoléculas. Una de sus aplicaciones mas relevantes es el
estudio de las interacciones enzima-sustrato o enzima-inhibidor, un aspecto crucial para el disefio
racional de farmacos. Sin embargo, dado que no siempre es posible co-cristalizar el complejo de
interés, una estrategia alternativa consiste en cristalizar la proteina y afiadir a posteriori el ligando
mediante la técnica de remojado.

En este TFG se propone la cristalizacién de proteinas modelo como la lisozima o la concanavalina A
y el andlisis de su interaccién con diversos compuestos (colorantes, azlcares y alcoholes),
empleando y comparando las metodologias de co-cristalizacién y remojado.

Tipologia: Trabajos experimentales, de toma de datos de campo o de laboratorio.
Objetivos planteados:

Los objetivos planteados son:

- Cristalizar las proteinas modelo en su forma libre y en complejo con los diferentes ligandos de
interés mediante las técnicas de co-cristalizacién y remojado.

- Analizar las interacciones estructurales que se producen en el complejo proteina-ligando.

- Comparar y evaluar los resultados obtenidos mediante el uso de ambas técnicas.
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2020 Sep 1;76(Pt 9):845-856.

e GOémez-Moreno & Sancho-Sanz. Estructura de Proteinas. Ed. Ariel Ciencia.

e Rupp B. Biomolecular Crystallography: Principles, Practice, and Applications to Structural
Biology. Ed.Garland Science.
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:

Se recomienda que el estudiante haya cursado la asignhatura Estructura de Macromoléculas.

En el caso de utilizar herramientas de IA para el desarrollo de la asignatura, el estudiante debe
adoptar un uso ético y responsable de las mismas. Se deben seguir las recomendaciones
contenidas en el documento de "Recomendaciones para el uso de la inteligencia artificial en la
UGR" publicado en esta ubicacién: https://ceprud.ugr.es/formacion-tic/inteligencia-
artificial/recomendaciones-ia#contenido0
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