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Componentes del grupo

Jesus M. Arizmendi, Profesor Asociado de Bio-
quimica y Biologia Molecular; Asier Fullaondo,
Profesor Asociado de Genética, Antropologia Fi-
sica y Fisiologia Animal; Kerman Aloria, Técnico
Superior del Servicio General de Investigacion de
Genomica y Proteémica; Miren Josu Omaetxeba-
rria, Investigadora post-doctoral; Mikel Azkargorta,
Estudiante de doctorado; Nerea Osinalde, Estudian-
te de doctorado

Historia del grupo

Nuestro grupo de investigacion se cred en 2004
y promovié la creacién de la Unidad de Protedmica
del Servicio General de Investigacion de Gendmica
y Protedmica de la Universidad. Desde entonces
cumple una doble misién. Por una parte, se encarga
del servicio mencionado, y por otra desarrolla diver-
s0s proyectos de investigacion basados en metodo-
logia protedmica.

Como se ha mencionado anteriormente, ademas
de ser los responsables del Servicio de Proteémica
(integrado en Proteored), nuestro grupo desarrolla
varios proyectos de investigacién. Estos proyectos
son de dos tipos. Por una parte, estamos involucra-
dos en proyectos de investigacion que tienen como
objetivo el desarrollo de tecnologia protedmica.
Concretamente, participamos junto con el CIC bio-
GUNE en el proyecto HUPO de higado y en otro de
desarrollo de técnicas protedmicas de cuantificacion
y analisis de modificaciones post-traduccionales.

Por otro lado, participamos en un proyecto de
investigacion coordinado por la Dra. Ana M. Zu-
biaga que analiza de una forma multidisciplinar
los factores de transcripcién E2F en ratones. La

familia de factores de transcripcion E2F consta de
8 miembros (E2F1-8) y desarrolla un papel funda-
mental en la regulacion de la progresion a través
del ciclo celular. Todos ellos poseen un alto grado
de homologia estructural y similitud en cuanto a la
secuencia consenso que reconocen, pero presentan
diferencias que les confieren caracteristicas espe-
cificas tanto en la interaccidon con otras proteinas
como en la funcion que desempefian. Asi, E2F1-3a
han sido denominados E2F “activadores”, mientras
qgue E2F3b-8 son considerados E2F “represores”
debido a la funcion principal que desempefian sobre
sus genes diana. La funcién mejor conocida de los
factores de transcripcion E2F es la relacionada con
el control del ciclo celular pero trabajos recientes
también relacionan la actividad de miembros de esta
familia con procesos tan diversos como la induccion
a la apoptosis, morfogénesis, regulacion metabolica
o respuesta al dafio del DNA. Nuestro grupo de
investigacion estd comparando los perfiles de ex-
presion proteica de linfocitos T de ratones salvajes
con los de ratones deficientes en E2F2, habiendo
comprobado la desregulacion de genes relacionados
con sefalizacion mediada por TCR, supervivencia
celular y respuesta a stress, explicando el fenotipo
hiperproliferativo que presentan los ratones defi-
cientes en E2F2. En este mismo proyecto, también
estamos analizando las interacciones que E2F2 tiene
con otras proteinas.
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