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A abordagem de cross-linking/MS (XLMYS) ja tem sido aplicada para o estudo de estruturas de
complexos proteina-proteina (PPI) purificados ha bastante tempo. No entanto, a necessidade de ter
os componentes da PPl purificados é uma barreira significativa para a aplicacdo mais geral da
técnica. Além disso, o ideal € que atecnica consiga mapear essas PPI\'s no ambiente mais proximo
do ambiente celular. Um grande avango nessa &reafoi o desenvolvimento de cross-linkers clivaveis
em CID, que cliva o cross-linker de forma preferencial, gerando os dois peptideos ligados que
podem, por sua vez, serem fragmentados para obtencdo de fragmentos de sequencia. Essa
abordagem permite que a XLMS possa ser aplicado agora em larga escala e mapear PPI\'s em
extratos nativos de células.

Para tanto, em colaborag&o com o grupo do Prof. Paulo Carvalho, um software de identificagdo de
peptideos com cross-link em larga escala, o Scout. O programa Scout € hoje 0 programa mais
rapido, de maior sensibilidade e maior seletividade para XLMS. Experimentos de XLMS em
extratos nativos de E. coli foram realizados em um grande nimero de PPI\'s pode ser
confiavelmente identifcadas. Essa abordagem pode ser aplicada a qualquer tipo de célula e a
comparacao quantitativa também pode ser feitavia LFQ ou qualquer método de marcacéo isotopica
ou isobara.

Finalmente, foi desenvolvido também o programa Flashlight, um software voltado para a
visualizagdo das PPI\'s e interpretacdo bioldgica dessas PPI\'s. Através de interacdo online com os
servidores Uniprot e STRING DB, o programa Flashlight é capaz de identificar PPI\'s inéditas,
mostra a localizagéo celular dos componentes da PPI, além de outros dados biol 6gicos como vias e
Gene Ontology. Todos esses daos podem ser colocados de forma visual com total controle do
usuériooo sobre a aparénciadasfiguras. Finalmente, o Flashlight aindarelata varias estatisticas para
andlise da qualidade e quantidade dos dados de XLMS
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