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Resumen

La degradomica es la aplicaciéon de las técnicas “Omicas” para determinar proteasas y
repertorios de proteasa-sustrato -o “degradomas”- en una célula, tejido u organismo a gran
escala. En los ultimos anos se han desarrollado técnicas proteémicas innovadoras para
enriquecer e identificar productos de proteolisis in vivo. La aplicacion de dichas tecnologias a
sistemas biologicos complejos ha revolucionado el entendimiento de los roles de las proteasas y,
las metaloproteinasas de matriz en particular, en los procesos fisiologicos y patologicos in vivo.
Por razones técnicas el clivaje de sustratos proteicos es oculto para la protedmica convencional,
lo que limita la vision funcional. Por lo tanto para enriquecer el reconocimiento de regiones N-
terminal de proteinas maduras y regiones N-terminal generadas de novo (neo-N-terminal) se
utiliza la técnica Marcado Isotopico Amino Terminal de Sustratos (TAILS, del inglés Terminal
Amine Isotopic Labeling of Substrates). Utilizando la informacion proteémica cuantitativa
obtenida a través de la técnica TAILS, la proteina sustrato y el/los sitio/s de clivaje exacto/s son
determinados en el mismo analisis. Este analisis permite identificar el N-terminal original de
una proteina sustrato junto con los N-terminales generados por accion de una proteasa, es decir
que se puede elucidar el “N-terminoma”. Posteriormente, analizando todos los péptidos
cuantificables que se incrementan significativamente entre las muestras estudiadas, se pueden
identificar la expresion de proteinas y de nuevos sustratos de proteasas. En una escala global,
esto genera la “firma proteolitica” de un tejido.



