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1. INTRODUCCION Y OBJETIVO
/ El envejecimiento de |la poblacion es uno de los principales factores de riesgo en el desarrollo de enfermedades neurodegenerativas. Existe una\ / 2 M ETODOLOG iA

notable diferencia entre el progreso clinico para determinadas neoplasias, con tratamientos en combinatoria, de accion muy especifica y
personalizados para cada paciente; y |la falta de evidencias, para el tratamiento sintomatico de pacientes con demencias, ataxias o desordenes
moto-neuronales.

Todas la enfermedades neurodegenerativas comparten mecanismos patogénicos, como:
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Desregulacion de la respuesta inmune
Muerte celular

Por qué no son eficaces los actuales planteamientos basados en la hipdtesis de la cascada amiloide. Empleo de concentraciones de péptido __\TE'N@
amiloide mucho mayores a las patoldgicas, problemas en la reproducibilidad, interferencia de marcadores moleculares y una pobre descripcion de
la poblacién y de las conformaciones de los oligdmeros amiloides. '\/ U?SF
Por qué atenuar/modular la via RhoA/ROCK. ROCK regula la morfologia neuronal, el crecimiento de las neuritas y media la apoptosis. Su Chimera
OBIJETIVO: comprender las fortalezas, limitaciones, el alcance de la aplicacién y la interpretacion de las herramientas de modelado AutoDock 4 .

inhibicion estimula la autofagia y evita la fosforilacion de APP.
Ventajas de un medicamento multidiana. Optimizacidon farmacocinética, reduccion de toxicidad y RAMs.
Fasudil. Anillo planar de isoquinolina y un anillo de homopiperazina unidos por un grupo sulfonilo. Hibrido con Edaravona. Accion |
Qolecular a través de un ejemplo practico. / \ /
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antioxidante.
Docking. Prediccion de la interaccion proteina-ligando, genera hipotesis para un posible efecto farmacolégico.

3. RESULTADOS Y DISCURSION A
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Valor de p mayor a 0,05; no se encuentran ey O
diferencias significativas entre la interacciéon 1
con ROCK vy la interaccion 2 con roxk en
términos de energia libre.
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La interaccion del anillo de isoquinolina en el
bolsillo hidrofébico pierde fuerza, para aportar
mayor estabilidad la interaccion entre el anillo
de homopiperazina y los residuos acidos
responsables de la accion catalitica de Ia
enzima.

&* 5. CONCLUSIONES

> El descenso en la energia del sistema proteina ligando, indica que la proteina tendera a permanecera mas tiempo en su estado nativo inactivo,
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