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אשר מלכה

Co-immunoprecipitation : קומפלקס חלבוני מבודד מתוך ליזט של תאים על ידי העברת הליזט בקולונה, שלדפנותיה מקובעים נוגדנים המזהים אפיטופ של החלבון הידוע בקומפלקס (ה-'פיתיון'). חלבונים שנקשרים לחלבון הפיתיון יישארו בקולונה, והשאר ישקעו. הקומפלקס המבודד נשטף כדי להיפטר מחלבונים שקשורים באופן לא ספציפי, והחלבונים המרכיבים אותו מזוהים בעזרת MS. 
Mass spectrometry (MS) : שיטות לזיהוי חלבונים בהסתמך על הרצף והמסה שלהם. אחת השיטות, הנקראת (Peptide Mass Fingerprinting) PMF, מסתמכת על העובדה שלאנזים פרוטאוליטי ישנו רצף הכרה מסוים בו הוא חותך. החלבון (או הקומפלקס) מעוכל ע"י אנזים פרוטאוליטי ומתקבלים פפטידים באורכים שונים המורצים בג'ל כדי להפרידם לפי מסה. כל חלבון נחתך בצורה ייחודית כתלות ברצף שלו - 'טביעת אצבע'. טביעות האצבע של כל החלבונים ידועות מחיתוך in silico שלהם, ונמצאות במאגרי נתונים.
Epitope tagging : Co-immunoprecipitation בו לחלבון הפיתיון מחובר תג שאותו מזהה הנוגדן. התג מחובר עוד בשלב ה-cDNA לקבלת fusion protein. הרעיון הוא שאין צורך למצוא נוגדן ספציפי לכל חלבון שרוצים לבדוק, והרבה חלבונים יכולים להיבדק על ידי אותו נוגדן.

TAP : Tandem Affinity Purification. שיטה של epitope tagging בה לחלבון הפיתיון מחוברים שני תגים שונים, והקומפלקס עובר שני טיהורים עוקבים, כדי להשיג יותר ספציפיות.

HMS-PCI: High-throughput Mass-Spectrometric Protein Complex Identification. שיטה של epitope tagging בה חלבון הפיתיון מבוטא יותר מהמצב הטבעי בתא החי       (inducible overexpression). כך מוצאים קשרים גם עבור חלבונים שאינם מבוטאים בתא בתנאי המעבדה.

Protein chips : כמו DNA chip, רק בשביל חלבונים. מערך שתאיו מצופים בכל החלבונים המרכיבים את הפרוטאום של יצור מסוים. כאשר שופכים עליו חלבון מסומן, רואים אל אלו חלבונים הוא נקשר.

SELDI protein chips : בשיטה זו משתמשים במערך שתאיו מצופים בנוגדן,   אפיטופ או כימיקל מסוים, הקושר אליו חלבונים לפי תכונותיהם. על הצ'יפ שופכים ליזט של תאים, והחלבונים והקומפלקסים הנלכדים בו מזוהים בעזרת MS בשיטת SELDI (Surface Enhanced Laser Desorption/Ionization).

Yeast two-hybrid assay: שני חלבונים שרוצים לבדוק את האינטראקציה ביניהם מבוטאים כ – fusion proteins (hybrids) בשמרים, כשאחד החלבונים (ה-'פיתיון') מחובר לאזור הקושר DNA בפקטור שעתוק, והשני (ה-'דג') מחובר לאזור המאקטב שעתוק של אותו פקטור (שני האזורים הללו אינם קשורים קוולנטית). הפלסמידים הנושאים את רצפי הדנ"א המקודדים להיברידים מוחדרים לאותו תא בעזרת טרנספורמציות ואחריהן זיווג. כל אינטראקציה בין החלבונים תביא ליצירת פקטור שעתוק פעיל ובכך לביטוי של ה- mRNA.

Synexpression : Correlated mRNA expression. גנים המראים שינויים דומים ברמת הביטוי תחת תנאי סביבה משתנים, כאשר כמויות ה-mRNA נבדקות בעזרת DNA chips, מוכנסים לאותה קבוצה. גנים באותה קבוצה עוברים רגולציה משותפת ורבים מהם עוברים אינטראקציות ביניהם.

Synthetic lethality : שתי מוטציות נחשבות synthetically lethal אם תאים עם אחת המוטציות שורדים אך תאים עם שתי המוטציות יחד מתים.גנים כאלה בדרך כלל קשורים בתפקודם ובמקרים רבים החלבונים שלהם עוברים אינטראקציה אחד עם השני. הלתאליות נגרמת כתוצאה ממוטציות בשני החלבונים שאמורים לתקשר ביניהם, כאשר מוטציה באחד מהם לא מספיקה כדי להפריע לאינטראקציה. 
Phage display : בעזרת הנדסה גנטית על בקטריופאג'ים גורמים לכך שחלבונים שיוצרו באופן רנדומלי יבוטאו כ-fusion proteins עם חלבוני המעטפת של הפאג'ים. פאג'ים אלה מהווים ספריה, כשכל כרך בספריה הוא רצף הדנ"א שהוחדר לפאג'. כדי לבודד פאג'ים עם רצפים מתאימים פשוט שופכים אותם על משטח שאליו מקובע חלבון הפתיון. פאג'ים עם חלבונים שנקשרים לחלבון הפיתיון יישארו בשטיפה, שתסלק את שאר הפאג'ים. כך מוצאים לאלו רצפים החלבון שלנו נוטה להקשר.

In silico predictions through genome analysis : גנומים שלמים עוברים סריקה עבור רמזים לאינטרקציות בין חלבונים: השתייכותם לאותו אופרון בפרוקריוטים, הימצאותם או העדרם באותם יצורים - פרופיל פילוגנטי דומה, או הימצאותם ביצור אחר כשהם מחוברים ומהווים חלבון אחד.







