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1. Resumen

El complejo TRIC/CCT es un complejo esencial para la vida de organismos eucariotas.
Su estudio comprende multitud de investigaciones cientificas durante afios de trabajo,
em las cuales se han abordado las funciones principales de este complejo y la
estructura del mismo. Sin embargo, aun no se conocen todas las implicaciones del
complejo chaperonina y de la existencia de posibles subcomplejos compuestos por
sus subunidades que puedan estar encargados de funciones concretas. En este
trabajo, se aborda el estudio bioinformético del complejo TRIC/CCT para analizar sus
funciones moleculares y bioldgicas no candénicas en las que interviene dicho complejo,
ademas del andlisis de interacciones de sus subunidades y las funciones que
desempeiian como posibles subcomplejos de dicho complejo.

Abstract

TRIC/CCT complex is an important complex for the life of eukariotic organisms. The
study of the complex comprises numerous scientific investigations over years of work
in which the main functions of this complex and its structure have been adressed.
However, not all the implications of this chaperonin complex and the existence of
possibles subcomplexes composed os its subunits, responsible for specific functions,
aren’t yet known. In this work, the bioinformatic study of the TRIC/CCT complex is
adressed to analyze its non-canonical biological and molecular functions in which this
complex is involved, in addition to analyzing interactions of its subunits and the
functions they perform as subcomplexes of this complex.
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2. Introduccion.

Las chaperonas moleculares son proteinas encargadas del plegamiento final de las
proteinas dentro de la célula, intervienen evitando un mal plegamiento o eliminando
las proteinas mal plegadas, pero sin formar parte de su estructura. Este grupo de
proteinas son capaces de ayudar a la célula a evitar una agregaciéon de proteinas mal
plegadas y facilitar que proteinas que pierden su estructura nativa puedan replegarse
de nuevo para ser funcionales (Papsdorf & Richter, 2014).

Las chaperonas juegan un papel crucial en enfermedades como Alzheimer y
Parkinson, enfermedades neurodegenerativas en las que una alteracion en la cantidad
o funcionalidad de dichas proteinas acaba produciendo la acumulacién de proteinas
toxicas por mal plegamiento, derivando en un dafio a nivel neuronal. Ademas, se ha
descrito que una sobreexpresion de las chaperonas puede conllevar la correccion del
plegamiento de proteinas anémalas, lo que favorece el desarrollo de enfermedades
como el cancer (Cyr et al., 2005).

Existen diversos tipos de chaperonas, entre ellas las chaperoninas, las cuales asisten
en el plegamiento de proteinas con dependencia de ATP. Poseen una estructura en
forma de cilindro o barril compuesta de distintas subunidades que aportan un entorno
protegido para el plegamiento de las diferentes proteinas (Horovitz et al., 2022).

Existe una elevada conservacién evolutiva de ciertos componentes en eucariotas
como es el caso del complejo TRIC/CCT. Esto permite que descubrimientos que se
obtienen en organismos modelo como Saccharomyces cerevisiae puedan ser
extrapolados y aplicados al resto de eucariotas, en especial a la especie humana, tal
y como ocurre en procesos como el plegamiento de las proteinas. (Gestaut et al.,
2019).

Dentro del grupo de las chaperoninas, podemos encontrar dos grupos:

Grupo 1: se encuentran localizadas en mitocondrias, cloroplastos y bacterias.
Grupo 2: se encuentran en arqueas y en el citosol de eucariotas. En este grupo se
incluye el complejo TRiC/CCT (Chaperonin Containing TCP-1).

La chaperonina eucariota (TRIC/CCT) es un complejo proteico esencial en células
eucariotas. Esta formado por 16 subunidades, desde TCP1 (o CCT1) hasta CCT8,
dispuestas en dos anillos de ocho subunidades. Usa ATP para abrir y cerrar su
cavidad central, donde atrapa proteinas no plegadas y promueve su estructura
correcta funcional. Este mecanismo guia el plegamiento limitando el espacio
conformacional de las proteinas durante el proceso (Leitner et al., 2012).

A nivel estructural, el complejo TRIC/CCT esta compuesto de tres regiones diferentes
(Figura 1): los dominios apicales son las regiones menos homologas y se ha
propuesto que reconocen, interactlan y capturan los sustratos para iniciar el
plegamiento (Roh et al., 2015). Las protuberancias helicoidales, estan ubicadas en la
punta de los dominios apicales y funcionan como una tapa incorporada cuya funcion
es el cierre de las cAmaras internas para que el sustrato no pueda salir. Por altimo, el
dominio intermedio funcionaria como una bisagra molecular que transmite e integra

pag. 2



bidireccionalmente los diferentes cambios conformacionales en los dominios apical y
ecuatorial.

CCTe CcCcT8

s CCT2

End-on view Side view

Figura 2.1: Estructura del complejo TRIC/CCT, desde una vista superior (izquierda) y una vista lateral
(derecha), en la que se aprecian las ocho subunidades que lo componen y su forma cilindrica (Roh et
al., 2015).

El papel de TRIC/CCT en el proceso de plegamiento es especialmente interesante
también debido a su participacion en la asistencia a la correcta conformacién de
numerosas proteinas eucariotas clave como la actina y la tubulina, interviniendo en
cerca del 10-15% del proteoma eucariota. Si bien varias chaperonas pueden unirse a
proteinas como actina y tubulina y evitar su agregacion, solo el complejo TRIC/CCT
puede facilitar su plegamiento preciso (Balchin et al., 2018, Sternlicht et al., 1993,
Yaffe et al., 1992). Ademas, su accién es parte de una red celular mas amplia que
asegura que las proteinas nuevas o desestructuradas logren su forma funcional con
la ayuda de energia metabdlica y otros factores de plegamiento (Leitner et al., 2012).

Uno de los elementos clave que amplifica la capacidad del complejo TRIC/CCT para
cumplir mas de una funcion, es su interaccién con cochaperonas especificas, como
las proteinas tipo prefoldina (Prefoldin-like proteins), exclusivas de eucariotas. Estas
cochaperonas, han coevolucionado con el aumento en la complejidad del proteoma y
permiten una regulacibn mas concreta y exitosa tanto en el plegamiento de proteinas
como en la intervencion del complejo chaperonina en otras posibles funciones
(Gestaut et al., 2019; Han et al., 2023).

Mas alla de su papel en la conformacion proteica, estas funciones involucran ademas
del complejo completo, también a sus subunidades de manera independiente, segun
han evidenciado estudios proteémicos recientes (Gestaut et al., 2019; Han et al.,
2023).

Uno de los procesos mas llamativos en los que interviene es la regulacién del ciclo
celular, a través de la interaccion con las proteinas reguladoras Cdc20 y MadZ20,
interviniendo en el control del ensamblaje del uso mitético (Yam et al., 2008; Grantham
et al., 2006). En cuanto a algunas de sus subunidades, se ha descrito como Cct5
podria estar encargada de participar en funciones del nucleo, relacionadas con
procesos de transcripcion o remodelacion de la cromatina (Miyata et al., 2014).
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También se ha identificado la implicaciéon de la subunidad Cct2 en procesos de
migracion celular y progresién tumoral, asociandose con proteinas del citoesqueleto,
permitiendo o facilitando de forma indirecta la invasion tumoral (Qiu et al., 2019).

El complejo TRIC/CCT, también interviene en la respuesta frente a estrés celular,
evitando el mal plegamiento, debido a su asociacién con granulos de estrés en
condiciones como el choque térmico o el estrés oxidativo (Cuéllar et al., 2019).

Ademas de las funciones ya comentadas, el complejo TRIC/CCT colabora en otros
procesos como la replicacion y reparacion del ADN, transcripcion y procesamiento de
ARN, trafico intracelular, sefalizaciéon celular y también se ha demostrado su
interaccion con proteinas virales. Ademas, parte de sus sustratos son genes
esenciales conservados en eucariotas lo cual, demuestra su importante papel en la
homeostasis proteica (Yam et al., 2008).

TRIC/CCT no es el tnico grupo de chaperonas que realiza funciones no candnicas. Al
igual que este complejo se ha descrito como, por ejemplo, las prefoldinas no solo
interfieren en la transferencia de proteinas al complejo TRIC/CCT, sino que, participan
en la regulacion de la transcripcion a través de la asociacibn con complejos de
remodelacion de cromatina que van a regular la expresion de determinados genes
(Millan-Zambrano et al., 2013).

Otro ejemplo es el de la chaperona Hsp90, la cual aparte de tener un papel en el
plegamiento de quinasas y receptores hormonales, también se ha descrito su papel
en la estabilizacién de factores de transcripcién, procesamiento de ARN y modulacion
de la respuesta inmune, a través de la asociacion a complejos proteicos o
ribonucleoproteinas como es el caso de p23 y Ahal, facilitando el ensamblaje y
transporte (Taipale et al., 2010).

Estas funcionalidades alternativas a las candnicas por parte de las chaperonas nos
llevan a preguntarnos sobre nuevos posibles roles de este grupo de proteinas. Para
ello, nos enfocamos en especial en el complejo chaperonina TRIC/CCT de manera
que podamos encontrar nuevas interacciones y relaciones funcionales de cara a
identificar en un futuro a nivel molecular lo que ocurre en levaduras y posteriormente
extrapolarlo a humanos, de cara a la resolucion de enfermedades provocadas por
anomalias en este complejo.

3. Objetivos.

Obtener y analizar in silico todas las proteinas con las que interacciona (denominado
interactoma) el complejo TRIC/CCT, tanto en su conjunto como complejo
multiproteico, como sus subunidades de forma independiente.

Describir y profundizar en aquellas interacciones, tanto del complejo TRIC/CCT como
de sus subunidades, que estén relacionadas con nuevas posibles funciones
alternativas a las ya descritas en busca de nuevos roles de dicho complejo en la célula.
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4. Materiales y métodos.

Para obtener el listado de los interactores genéticos y fisicos de las diferentes
subunidades que componen el complejo TRIC/CCT (TCP1, CCT2, CCT3, CCT4,
CCT5, CCT6, CCT7, CCT8) necesarios para analizar el interactoma, se usé la base
de datos online de  Saccharomyces Genome Database  (SGD)
(https://www.yeastgenome.org/).

Tras obtener los diferentes listados de interactores, se realizaron las listas de
interacciones genéticas y fisicas de cada subunidad y se trasladaron a una hoja Excel,
de cara a obtener los interactomas completos tanto de cada subunidad, como del
complejo entero.

Para obtener el interactoma completo del complejo y las interacciones comunes y no
comunes de cada subunidad en particular, se utilizo el recurso online de Venny 2.0
(https://bicinfogp.cnb.csic.es/tools/venny/), programa capaz de comparar diferentes
listas de genes y aportar diagramas de Venn que permiten identificar interactores que
intervienen en varias subunidades al mismo tiempo (comunes), y también interactores
que corresponden a una subunidad en concreto (no comunes).

Por ultimo,los listados de interactomas obtenidos, fueron analizados funcionalmente a
nivel, molecular y biolégico, utilizando el recurso online “Funspec’
(http://funspec.med.utoronto.ca/), el cual nos ofrece, de manera significativa si existe
0 no un enriguecimiento de los interactores relacionados bien con una funcion
molecular especifica, o bien con una funcién bioldgica.

5. Resultados.

5.1. Obtencién de los interactomas del complejo TRIC/CCT en Saccharomyces
cerevisiae.

En primer lugar, se obtuvieron las listas de las interacciones genéticas y fisicas que
componen cada uno de los interactomas de las diferentes subunidades que conforman
el complejo multiproteico. Para ello, se partié de los datos encontrados en la base de
datos Saccharomyces Genome Database (SGD).

A continuacion, con la lista de interacciones de cada subunidad, se realizaron
diferentes comparaciones mediante el uso de diagramas de Venn para cada una de
las subunidades, localizando las interacciones que coincidian en el complejo como
fisicas y genéticas al mismo tiempo (Figura 5.1.2). Este paso es fundamental por dos
razones: localizar los interactores que participan en una misma subunidad en ambas
condiciones tanto fisica como genéticamente, y para realizar el listado completo de
interactores de cada subunidad del complejo siendo este listado la fusion de los
interactores comunes y los no comunes de cada rango, tanto de las interacciones
fisicas como de las genéticas.
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Figura 5.1.2. Representacion gréfica mediante diagramas de Venn de las interacciones genéticas y
fisicas de cada subunidad del complejo TRIC/CCT. El diagrama se compone de 3 zonas formadas por
la combinacion de 2 circulos correspondientes a las interacciones genéticas (circulo azul) y a las
interacciones fisicas (circulo amarillo). La zona intermedia es en la cual se solapan ambos circulos y
corresponde con los interactores comunes en ambas areas.
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El siguiente proceso llevado a cabo consiste en realizar comparaciones mediante
diagramas de Venn entre los interactomas obtenidos de las distintas subunidades del
complejo TRIC/CCT (Figura 5.1.3 y Figura S1). Con este paso. se obtiene el
interactoma completo del complejo y la posibilidad de averiguar interactores que
presentan mas de una funcion en diferentes subunidades o la misma funcion
interviniendo de forma conjunta entre subunidades.

TCP1 CCT2 TCP1 CCT3

TCP1 CCT4 TCP1 CCTS

TCP1 CCT6 TCP1 CCT7

TCP1 CCTS8

Figura 5.1.3. Representacion grafica mediante diagramas de Venn de la distribucion de los
interactores de cada subunidad del complejo TRIC/CCT comparadas con la subunidad Tcpl del
propio complejo. Esta comparativa nos permitird obtener los interactores comunes con el resto de
subunidades y las interacciones exclusivas de la subunidad Tcpl.
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5.2. Andlisis de las funciones moleculares vy biolégicas del complejo TRIC/CCT.

El siguiente paso del procedimiento consiste en analizar las funciones moleculares y
biolégicas de las que se encarga el interactoma completo de cara a encontrar nuevas
funciones hasta ahora no descritas en las que pudiera participar este complejo.

Para el andlisis de las diferentes funciones se utiliza la plataforma “Funspec”, la cual
nos permite encontrar las funciones en las que participa un listado de genes o
proteinas determinado y clasificar los interactores en funcion del proceso que realizan
de forma conjunta en este caso. Este programa nos permite obtener listas de posibles
funciones relacionadas entre si, utilizando diferentes parametros estadisticos basados
en el p-valor. En este caso, se utilizé el p-valor de 0,01, obteniendo los listados de
funciones mas significativos.

Tabla 1: Andlisis de las funciones moleculares obtenidas del interactoma completo del complejo
TRIC/CCT a partir del listado de genes correspondiente al complejo, mediante la plataforma Funspec.
En verde aparecen marcadas las funciones que no han sido nombradas por la mayoria de articulos y
no aparecen en la introduccion. La primera columna se corresponde con la funcion en la que interviene
el complejo TRIC/CCT, la segunda columna es el p-valor correspondiente a la funcion, la tercera
columna corresponde con las proteinas y genes que intervienen en la funcion, las ultimas dos columnas
corresponden con, k es el nimero de genes del grupo de entrada en una categoria dada y
f es el nUmero total de genes en una categoria dada.

FUNCION MOLECULAR
Categoria p-valor En la categoria del cluster k f

SSA1 DRS2 MYO4 CDC15 ILS1 TEL1 PKC1
AKL1 PBY1l GRS1 VMA2 CDC28 MCM7 CHK1
KCC4 APAl1 PGK1 MSH3 CDC7 MPS1 ARP2
DBP10 MRK1 GET3 DUN1 KIN28 CDC48 DHH1
VMA1l SSB1 FAL1 ENAl1l CDC34 ARO1l YCF1
RVB1 CAB5 MSS4 TCP1 FMN1 VHS1 HRQ1
SWR1 GUK1 PKH3 SNF1 PKH1 GIN4 SPS1
CAB1 CIN8 HOM3 RAD51 UBC6 DNF1 CCA1l
BRR2 RAD24 ECM32 SPB4 MSH4 SMC1 FRS2
CAK1 RIM15 ACT1 DAK2 CMK1 FAB1 RPT6
DBP3 SCY1 PRP43 PMR1 KIP3 TFG2 KSS1
DBF2 VAS1 PEX4 BUB1 MES1 YTA7 SPO11
DIA4 DED81 SLT2 RRM3 KSP1 KIC1 UBA4
Enlace ATP YCK1 DNA2 DBP8 SCH9 FAA3 CKAl NEO1
[GO:0005524] 3.07E-09 PRK1 PRI1 MPS3 SMC3 BCK1l GSH1 IME2 206 | 622
PBS2 TIF2 YAK1 TPK1 HALS5 SWE1 CDC6 SSC1
CDC8 PTK2 ARP3 TOR1 RFC2 URAG6 PAN3
ELM1 LHS1 HSL1 PRR1 CTK1 RPT1 PEX1
PTK1 TOR2 EAP1 DBP7 DYN1l PRP16 PCK1
DRS1 KNS1 SSA2 HSP104 YLRO36C FRS1
HOG1 TOP3 HSP60 MCM5 STT4 DCR2 SMC6
AFG2 SKI2 VIP1 SEN1 PIF1 ORC1 UTP14
CTF18 NAM7 YKU80 MYO5 ECM16 HSC82
SGS1 HFA1 SKY1 FAA4 YDJ1 PMS1 YCK2
SSB2 CLA4 MCK1 URK1 ACC1 MVD1 TOP1
CMK2 BRX1 MSH2 PKH2 RPT5 RIO1 LSC1
THI80 DED1 RFC1 MKK1 CLP1 RPT4 SNF2
YPK9 MYO2 SSE1 YPL150W RAD53 NAB3
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actividad de
moléculas
estructurales
[GO:0005198]

union de actina
[GO:0003779]

Unibn al ADN
[GO:0003677]

unién de tubulina
[GO:0015631]

actividad hidrolasa
[GO:0016787]

5.986E-
06

8.24E-06

1.156E-
05

3.715E-
05

0.001628

HRR25 IPL1 NEW1 RVB2 HSP82 YME1 HTS1
ISR1 KAR3 ASN1 SGV1 VPS4

NUP170 SCS22 SPT7 SRB6 RPN6 NUP84
SEC31 SEC26 SWR1 TuUB2 SGF73 NUP145
SEC27 NUPS7 PDX1 RPN10 ARC15 NSP1
NUP85 NUP120 NUP133 SEC13 NUP2 TUB1
NUP188 TUB3 PDS5 MED11 ARC35 NUP1
RPN7

MYO4 DEP1 TEF2 ARC40 ARP2 AIM7 SACG6
RVS167 PAN1 ARP3 COF1 VRP1 ARC18 CRN1
MYO5 SRV2 SLA2 BNI1 ARC35 PFY1 PLP2
MYO2

HIR1 POL12 RTG3 HHF1 HHT1 REB1 TEC1
RPB5 MED8 MCM7 GBP2 RIM1 SNT1 MSHS3
HMRA1 NHP10 RPN4 POL3 RPO21 VMA1l
RPC11 DBF4 PDC2 INO2 TAF12 SWI5 ADR1
HTA1 NSE3 RTT103 SUM1 SWR1 TFC6 SPT3
NCB2 RAD30 ADA2 VPS72 RAD51 SWi4 MAG1
SPT15 BUR6 SPT2 ECM32 MSH4 HAC1 RPO41
PHO4 RSC8 DST1 LIF1 ARC1 TAF6 RTF1 SWCA4
TFG2 TEL2 CBF2 SMI1 BRF1 OPI1 SPO11
RIM101 ORC6 RPC10 DNA2 SKN7 SWI3 POL31
CBF1 RFC2 IXR1 CSE4 DEF1 MIF2 HAP4 ABF1
RAD27 ASH1 DAL80 NAP1 OAF3 ACE2 STM1
SWI6 EST1 TOP3 MCM5 YLR278C MECS3
CWC24 VID22 SKI2 SEN1 YAP1 PIF1 ORC1
POB3 TDA9 RAD10 SOK2 MAC1 SUB1 MCM1
CTF18 NAM7 YKU80 GAT2 CEP3 RAD14 TAF9
SIS1 HHF2 HHT2 POL1 RAP1 POL2 RPC34
RPB11 TOP1 HTZ1 MSH2 MSN1 HST3 SFL1
YRR1 RET1 RFC1 SNF2 MBF1 RPA190 TYE7
HAP5 RAD17 RMI1 MET31 DIG1 TBF1 GAL4
SPN1 HDA3 RPC82

NUM1 GIM4 PAC10 YKEZ2 GIM5 GIM3 RBL2

CCR4 DRS2 PRE7 PTC3 MAP2 TIP1 PBY1
VMA2 EHT1 MCM7 ROT2 PPS1 MAL32 APAl
ATG15 PTC6 PTC1 DBP10 SIR2 SIT4 GETS3
POL3 CDC48 PPH21 DHH1 VMA1 PPH22 FAL1
ENA1 TGL2 PPH3 CDC1 RVB1 HRQ1 GPI8
SWR1 BNA7 SNM1 LPP1 PRB1 PRE1 PHMS8
PUP3 RTR1 MAG1 UBP3 DNF1 BRR2 ECM32
SPB4 UBP6 CDC14 PRE4 SCL1 RPT6 NPY1
DBP3 NUP145 PAN2 LSG1 PRP43 PMR1 HOS2
TFG2 ESP1 SER2 MAL12 SPO11 NEM1 MAS2
RRM3 APE4 DNA2 DBP8 NEO1 TMA108 SEC11
YVH1 DAL3 TIF2 IMAS YUH1 STE24 MNS1
CCE1l LHS1 RAD27 TGL1 RPT1 DBR1 SAC1
DBP7 PRP16 DNM1 DRS1 YEH1 FRA1 SEN2
ASP3-3 CDD1 DCS1 MCM5 CTS1 TAD3 DCR2
STE23 SKI2 URA4 SEN1 PPZ1 AMD1 PIF1
PRE8 RAD10 IMP2 MIH1 NAM7 YKU80 MYQO5
ECM16 RIM13 SGS1 UBP8 MRE11 YMR262W

31 63

22 39

143 449

169 596
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PPA2 FCP1 NGL2 PRC1 SCW10 HDA1 SIW14
OCA2 OCA1 DCP2 NMA111 POP1 SSU72 FIG4
RPD3 ATP23 PPG1 POP2 PRE6 MET22 RIB2
RRP6 HST3 RPTS5 UBP2 PUP1 SEY1 SPR1
MCA1 DED1 RPT4 SNF2 YPK9 PDE2 PRE10
RAD17 HST2 ULP1 FMP30 RNY1 RVB2 YME1

PRE2 AXL1
actividad

activadora TSC3 SUS1 GLEL FRQL SGF73 ARC1 DCP1
enzimatica 0.002485 it sGF11 9 |1
[GO:0008047]

actividad motora MYO4 ARP1 DYNL MYO5 JNM1 DYN3 MYO?2
[G0:0003774] 9003525 Nip1oo 8 |13
unién a proteinas, DEP1 CDC53 OST4 SAC6 CDH1 CDC20 RPN1

puente 0.006946 NBL1 PAN1 GRRL FIP1 PEX13 VAC14 CRN1 18 44
[GO:0030674] UBX2 SLA2 SGT1 SKI7

Como ofrecen los analisis del programa “Funspec” y contrastados con los articulos
mencionados en la introduccién apreciamos la intervenciéon del complejo TRIC/CCT
en procesos como la actividad motora donde se incluye la actina y tubulina y procesos
relacionados con el ADN y sus mecanismos de formacion. Sin embargo, se puede
apreciar la coordinacion del complejo TRIC/CCT con el ATP, también se puede
apreciar que presenta tanto actividad de moléculas estructurales como una capacidad
activadora enzimatica, esto es debido a que de forma indirecta la maduracion y el
desarrollo de ciertas moléculas y enzimas dependen de la intervencion del complejo
TRIC/CCT, actuando fuera de sus funciones canodnicas.

Tabla 2: Analisis de los procesos bioldgicos obtenidos del interactoma completo del complejo
TRIC/CCT a partir del listado de genes correspondiente al complejo, mediante la plataforma Funspec.
El resaltado de color verde corresponde a funciones fuera del ambito comin de actuacién del complejo
TRIC/CCT. La primera columna se corresponde con la funcion en la que interviene el complejo
TRIC/CCT, la segunda columna es el p-valor correspondiente a la funcién, la tercera columna
corresponde con las proteinas y genes que intervienen en la funcion, las Ultimas dos columnas
corresponden con, k es el nimero de genes del grupo de entrada en una categoria dada y
f es el numero total de genes en una categoria dada.

PROCESO BIOLOGICO
Categoria p-valor En la categoria del cluster k f

LTE1 MAK16 BUD14 CDC15 SHE1 STU1
BRN1 PKC1 KAP104 CKS1 CDC28 MCM7
CHK1 PPS1 KCC4 BIK1 STE50 CDC10
BUD31 PAT1 MCD1 APC11 CDC7 SIT4
PSAl1 KIN28 CYK3 CDC48 PCL2 CDC53
ciclo celular PCL9 CWC2 SHS1 PSF1 DAD1 DBF4
[GO:0007049] <1E-14 CDC34 RGP1 CDC37 SCC2 CDC1 VHS1 133316
DON1 MCM21 TOM1 WBP1 CIN8 BIM1
RAD24 SMC1 CDC4 CAK1l MOB2 ECO1
CDC14 SAP155 CDH1 DUO1 MAD1 SLD3
CDC20 CDC55 KSS1 DBF2 NOP7 DAM1
RSR1 BUB1 SDA1 CDC12 CDC23 MOB1
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biogénesis del
ribosoma
[GO:0042254]
morfogénesis celular
[GO:0000902]
Cascada de
sefalizacion TOR
[GO:0031929]

fisién mitocondrial
[GO:0000266]
mantenimiento de los
teldmeros
[GO:0000723]
proceso catabdlico
proteasémico de
proteina independiente
de ubiquitina
[GO:0010499]
herencia mitocondrial
[GO:0000001]
envejecimiento celular
cronolégico
[GO:0001300]
plegamiento de
proteinas
[GO:0006457]
crecimiento  invasivo

en respuesta a la

1.529E-06

1.575E-06

1.745E-05

3.715E-05

5.829E-05

0.0001813

0.0002053

0.0009078

0.001179

0.001359

DSN1 MPS3 NSP1 SMC3 TPK1 SWE1
CDC6 BFA1l TOR1 RFC2 CDC11 ELM1
MIF2 TOR2 SAP190 SPC34 UTH1 NOC3
CDC45 CLB4 MCM5 MEC3 CDC3 DCR2
GAB1 RSE1 TEM1 MIH1 MCM1 CSM3
BUB2 PDS5 CTF18 SPC24 SIS1 IBD2
APC1 SIN3 BUB3 WHI2 SGT1 SGO1 DIA2
WHI5 RIO1 SLK19 RFC1 APCS5 PAC1
LDB19 MYO2 SOG2 RMI1 TBF1 PRP46
RADS53 IPL1 DIB1 CLB2 KAR3 SGV1

ENP1 REI1 KRR1 RPS14A PWP2 DBP10
NOP14 NHP2 FAL1 SSF2 ESF1 UTP6
SNU13 NOP16 UTP7 SPB4 DBP3 RPS2
SLX9 NOP7 ENP2 RPSOA SDAl1 RPL8A
BCD1 IMP3 DBP8 UTP9 TMA108 UTP18
UTP10 TOR1 MRT4 MAK11l TOR2 CBT1
DBP7 DRS1 SOF1 RPL8B NOC3 EMG1
NOP56 RPPO UTP21 UTP14 ERB1 UTP15
ECM16 RRB1 RRP5 RLP7 NOP2 RPS15
NOP12 BRX1 UTP23 BUD21 RPS7A RIO1
YTM1 CAM1 RPS9A RPS6A NOG1 DIM1
RRP15

CDC10 SHS1 DOP1 KIC1 CDC12 YCK1
KEL1 CDC11 ELM1 CDC3 SRV2 YCK2
RNY1

SIT4 TSC11 KOG1 TOR1 TOR2 SAP190
STM1 TAP42 LST8 SLM2 AVO1 TCO89

NUM1 RPN11 FIS1 MDV1 CAF4 DNM1
MDM36

SWD1 TEL1 SWD3 GBP2 SLX5 SLX8 TEL2
SET1 ADN2 SWD2 DEF1 BREZ2 IES3 STM1
EST1 PIF1 YKU80 HSC82

PRE7 PRE1 PUP3 PRE4 SCL1 PRE8 PREG
PUP1 PRE10 PRE2

MDM10 ARC40 PTC1 ARP2 NUM1 ACT1
PHB1 PHB2 ARC15 ARP3 DNM1 ARC18
TPM1 YPT11 ARC35 MYO2

SIR2 ACT1 ACB1 FIS1 DNM1 MDM30 NDI1
PGA3 HST2 YME1

SSA1 PLP1 TCP1 AHAl1 GIM4 PAC2
PAC10 PHB1 PHB2 PHO86 PFD1 ESS1
SSC1 SSA2 XDJ1 YKE2 HSP60 TSAl
GIM5 CIN4 HSC82 ROT1 SIS1 YDJ1 APJ1
ALF1 GIM3 HCH1 STI1 SEC63 RBL2 PLP2
CIN1 SSE1 HSP82 CIN2

CDC24 TEC1 RXT2 POF1 GPR1 SPT3
SNF1 TMN3 RIM8 GPG1 SIP2 KSS1 DIA4

67

13

12

18

10

16

10

36

21

170

16

16

32

14

29

16

96

48
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limitacion de la glucosa UBA4 ASCl1l RIM21 MSN1 DIA2 STE4
[GO:0001403] RIM20 BEM3

Los resultados corroboran los procesos bidlogicos candnicos para los cuales el
complejo TRIC/CCT cumple su funcién como el plegamiento de proteinas, en el ciclo
celular y de forma indirecta a través del plegamineto interviene en la biogénesis de los
ribosomas o la morfogénesis celular.

En cuanto a funciones no canonicas podemos encontrar su colaboracién en el
mantenimiento de los telémeros, también relacionado con esta funcién interviene en
el envejecimiento celular. TRIC/CCT es importante también en coordinar el reparto de
mitocondrias a las células hijas, al igual que la fision de las mitocondrias celulares.
También tiene gran importancia en la cascada de sefializacion del complejo TOR
(Target of Rapamycin) y en procesos catabolicos como es el caso de la proteina
independiente de ubiquitina.

5.3. Busqueda de posibles subcomplejos dentro del complejo TRIC/CCT

El siguiente paso realizado en este trabajo, consiste en la comparacion de
interactomas 4 a 4, para analizar las similitudes entre sus interactomas y contemplar
la posibilidad de la existencia de subcomplejos encargados de funciones especificas
(Figura 5.3.4).

CCT2 CCT3

CCT2 CCT3

pag. 12



CCTS CCT6 cCLs celo

CCTé6 CCT7

Figura 4: Representacion grafica mediante diagramas de Venn de la distribucion de los interactores de
cada subunidad del complejo TRIC/CCT comparadas con otras 3 subunidades del propio complejo.
Estos diagramas muestran listados comunes entre 2, 3 0 4 subunidades.

Los resultados ofrecidos por los diferentes diagramas de Venn indican la cantidad de
interactores compartidos por las diferentes subunidades que ocupen el diagrama. De
este modo, el valor central establecido en el diagrama se corresponde con el nimero
de interactores comunes por las cuatro subunidades. A medida que nos alejamos del
valor central disminuye el nUmero de subunidades con interactores comunes, es decir,
los valores que rodean al valor central son el nUmero de interactores comunes entre
3 subunidades del complejo, después mas alejados encontramos los interactores
comunes entre 2 subunidades. Por ultimo, los valores situados de forma aislada al
resto de subunidades son los interactores no comunes que pertenecen a una
subunidad concreta.

El nUmero de interactores comunes entre subunidades es importante en el andlisis,
de cara a escoger aquellos valores mas elevados y significativos, para seleccionarlos
para el estudio posterior de sus funciones. Al compartir los mismos genes se implican
en los mismos procesos celulares, ya sean procesos candnicos como se ha
comentado anteriormente, 0 no canodnicos en los que puede existir la posibilidad de
participacion de subunidades al margen del complejo principal TRiIC/CCT, como es el
caso de las subunidades Tcpl, Cct5 y Cct6, que presentan un valor significativo.
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5.4. Analisis de funciones moleculares vy bioldgicas de posibles subcomplejos dentro
del complejo TRIC/CCT.

Finalmente, utilizando los listados de interactores obtenidos de los diagramas de Venn
de la Figura 4, se llevé a cabo el estudio de sus funciones moleculares y biologicas,
obtenidas en el programa “Funspec”. El estudio de estas funciones se ha realizado
utilizando un p-valor de 0,01, obteniendo una tabla de las funciones mas significativas
en las que participan.

El analisis de las funciones es muy importante de cara a encontrar un posible
subcomplejo encargado de realizar un proceso no canonico en el ambito celular, y que
todavia no se hayadescrito en trabajos previos ya publicados.

Tabla 3: Funciones bioldgicas y moleculares del listado de genes de los interactores comunes
correspondientes a las subunidades Tcpl y Cct4, ofrecidas por “Funspec”. En verde se aprecian las
funciones no candnicas. La primera columna se corresponde con la funcién en la que interviene el
complejo TRIC/CCT, la segunda columna es el p-valor correspondiente a la funcion, la tercera
columna corresponde con las proteinas y genes que intervienen en la funcion, las dltimas dos
columnas corresponden con, k es el nimero de genes del grupo de entrada en una categoria dada y
f es el nUmero total de genes en una categoria dada.

FUNCION MOLECULAR

Categoria p-Valor Categoria del cluster k |f
Actividad del cofactor de | 0.0001022 | SRB6, RGR1, MED11, MED7 4 |21
transcripcion de la ARN
polimerasa Il [GO:0001104]
Actividad de la | 0.0004315 | BET4, BET2 2 |3
geranilgereraniltransferasa
Rab [GO:0004663]

Unién a proteinas | 0.0007464 | TSC11, BUB1, TOR2, TEM1, |5 |60
[GO:0005515] LST8

Unibn  de  microtdbulos | 0.001683 BIK1, BIM1, STU2 3 |20
[GO:0008017]

Unidn de fosfatidilinositol-4,5- | 0.006125 EXO70, AVO1 2 |10

bisfosfato [GO:0005546]

FUNCION BIOLOGICA

Categoria p-Valor Categoria del cluster k f
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Regulaciébn negativa del | 1.004e-07 DEP1, RXT2, SDS3, MCMS5, | 5 11
silenciamiento de la PHO23
cromatina en los telomeros
[GO:0031939]
Cascada de sefalizacion | 9.056e-07 TSC11, TOR2, TAP42, LSTS8, | 5 16
TOR [G0:0031929] AVO1
Regulacion de la | 2.541e-05 DEP1, SAS3, RXT2, SRB6, | 18 | 507
transcripcién, dependiente RTT103, BUR6, TFG2, TAF1,
del ADN [GO:0006355] SDS3, ABF1, RGR1, MACI,

MCM1, MED11, PHO23,

MED7, HST3, UAF30
Regulacién positiva de la | 0.002107 TOR2, FKS1 2 6
endocitosis [GO:0045807]
Crecimiento isotrépico de | 0.003872 CDC24, BEM3 2 8
yemas de células en ciernes
[GO:0007119]
Plegamiento de proteinas | 0.005956 PAC2, PFD1, GIM3, CIN1, |5 96
[GO:0006457] CIN2

Las subunidades Cctl y Cct4 podrian tener gran importancia en la sefalizacion y el
control de procesos bien de forma directa como sucede en el crecimiento de yemas
de células en ciernes y los factores reguladores del trafico, o bien de forma indirecta
a través de la formacion o estabilidad del complejo TOR o la unién del fosfatidilinositol-
4,5- bisfosfato.

Tabla 4: Funciones biolégicas y moleculares del listado de genes de los interactores comunes
correspondientes a las subunidades Tcpl, Cct5 y Cct6 ofrecidas por “Funspec”. En verde se aprecian
las funciones no canédnicas en las que intervienen estas subunidades. La primera columna se
corresponde con la funcion en la que interviene el complejo TRIC/CCT, la segunda columna es el p-
valor correspondiente a la funcién, la tercera columna corresponde con las proteinas y genes que
intervienen en la funcion, las dltimas dos columnas corresponden con, k es el nimero de genes del
grupo de entrada en una categoria dada y

f es el nUmero total de genes en una categoria dada.

FUNCION MOLECULAR
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Categoria del

Categoria p-valor . k f
cluster
unién de tubulina [GO:0015631] 3.099E-05 GIM4 PAC10GIM3 3 7
unién de actina [GO:0003779] 0.0005432 DEPL ARPZ VRP1 , 44
MYO5
actividad de la proteina tirosina cinasa 0002572 BCK1 PBS2 > 8

[GO:0004713]
actividad de la fosfoserina fosfatasa [GO:0004647] 0.009844 SER2 11
Actividad de la 1-fosfatidilinositol-3-fosfato 5-

quinasa [G0O:0000285] 0.009844 | FABL 11
FUNCION BIOLOGICA

Categoria p-valor  Categoria del cluster k f
organizacion del filamento de actina ) DEP1 ARP2 PRK1 PBS2
[GO:0007015] 1.569E-07 \pp1 siwi14 LAS17 7143

GIM4 PAC2 PAC10PFD1

plegamiento de proteinas [GO:0006457] 3.246E-07 GIM3 CIN1 HSP82 CIN2 9 96
localizacién de parches corticales de actina RVS161 VRP1 MYO5
[GO:0051666] 1.076E-05 LAS17 4115
respuesta al estrés osmatico [GO:0006970] 0.0001689 E\S/gégl MYOS  LAS17 4 29
Proceso metabdlico UDP-glucosa

[GO:0006011] 0.0002845 UGP1 PGM1 2 3
herencia mitocondrial [GO:0000001] 0.002771 PTC1 ARP2 ARC15 3 29
proceso biosintético  de  glucégeno

[GO:0005978] 0.00591 UGP1 PGM1 2 12
proceso metabdlico de proteinas celulares

[G0:0044267] 0.008046 FAB1 2 14
activacion de la actividad de MAPK implicada

en la via de sefalizacion osmosensorial 0.009844 PBS2 11
[GO:0000169]

respuesta a la inanicion [GO:0042594] 0.009844 RVS161 11

Al igual que ocurria con las subunidades Cctl y Cct4, estas subunidades comparten
interactores implicados en funciones no candénicas como la participacion en la
formacion de quinasas y fosfatasas controlando de forma indirecta. Pero también
pueden interactuar de forma directa como ocurre con las enzimas de la sintesis de
glucdgeno, en la herencia mitocondrial que reciben las células hijas o en la activacion

de la actividad de MAPK implicada en la via de sefializacion osmosensorial.
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Ademas, poseen importancia en las funciones candnicas como pueden ser la union y

organizacién de actina y tubulina, o en el plegamiento de proteinas.

Tabla 5: Funciones biolégicas y moleculares del listado de genes de los interactores comunes
correspondientes a las subunidadesTcpl y Cct6 ofrecidas por “Funspec”. En verde se aprecian las
funciones no candnicas en las que intervienen estas subunidades. La primera columna se corresponde
con la funcién en la que interviene el complejo TRIC/CCT, la segunda columna es el p-valor
correspondiente a la funcién, la tercera columna corresponde con las proteinas y genes que intervienen
en la funcién, las dltimas dos columnas corresponden con, k es el nimero de genes del grupo de
entrada en una categoria dada y

f es el numero total de genes en una categoria dada.

FUNCION MOLECULAR
Categoria del

Categoria p-valor clister k f
[aé:'zi)v:i(;:lggMO?Tistona desacetilasa 0.0002498 Bgi:lg HDA1 HST3 4 19
[aé:'zi)\/:i(;jgéjogez%liladora de transcripcién 0.0005912 BEEi é—lél'\élz CDC36 5 41
Enlace NAD+ [GO:0070403] 0.002758 SIR2 HST3 25
e ey " o0027se SNFLSPZ 2

unién de cromatina [GO:0003682]  0.002877 HnL TATL FPAL 5 5
I i 7™ oooses7 DRS2LENS 2o
FUNCION BIOLOGICA

Categoria p-valor Categoria del cluster k f

DEP1 CCR4 HIR1 RPN4 SIR2 CDC36

NCB2 BURG6 RTF1 TAF1 HAP4 CTK1
7.355E-07 SET3 SSL1 BRE2 RGR1 CDC73 26 540

MAC1 HDA1 EAF7 RAP1 HST3 ESA1

UAF30 LGE1 HDA3

transcripcion, dependiente
del ADN [GO:0006351]

crecimiento invasivo en
respuesta a la limitacion de 1.388E-05 CDC24 SNFLRIM8 SIP2 RIM21 DIA2 7 48

la glucosa [G0:0001403] RIM20
KAP104 SSH1 STP22 NUP84 NTF2

transporte de proteinas SEC27 YIP1 BRL1 SFB3 EXO70
[GO:0015031] 0.0006006 SRN2 SEC22 VPS38 SEC12 TIM18 161379
COG4
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silenciamiento génico

implicado en €l 0000846 HDAI HDA3 2 3
envejecimiento celular

cronolégico [GO:0010978]

procesamiento de

oroteinas [GO:0016485] 0.0009349 PBN1 RIM8 RIM20 3 12
respuesta al virus

[GO:0009615] 0.001673 SKI8 SKI3 2 4
Reparacion del ADN SIR2 RAD28 ADN2 SSL1 SGS1 EAF7
[GO:0006281] 0.003741 RFC1 ESA1 RAD53 9 |183
fusion de vesiculas con

aparato de Golgi 0.007469 YIP1 SEC22 2 8

[GO:0048280]

Las subunidades Tcply Cct6 son importantes también en el plegamiento de proteinas
y en la intervencion en la transcripcion y reparacion del ADN como funciones
canodnicas. Sin embargo, tienen una curiosa participacion en la fusion de membranas
de vesiculas, que posteriormente seran destinadas al transporte de componentes
celulares, un transporte de proteinas que también sera controlado indirectamente por

estas subunidades del complejo TRIC/CCT.

También pueden intervenir de forma indirecta a formar enlaces de NAD+ o en
formacién de AMP, importante como cofactores y sustratos de muchas rutas
metabdlicas. O también en el crecimiento invasivo en respuesta a la limitacion de

glucosa, o en el silenciamiento de genes implicados en el envejecimiento celular.

Tabla 6: Procesos biolégicos y moleculares en los que intervienen las subunidades Cct4,Cct5,Cct6 y
Cct8 ofrecidos por la plataforma online “Funspec”, tras introducir los listados de genes comunes a
dichas subunidades. Aparecen en resaltado verde aquellas funciones que no corresponden con
funciones candnicas. La primera columna se corresponde con la funcion en la que interviene el
complejo TRIC/CCT, la segunda columna es el p-valor correspondiente a la funcién, la tercera columna
corresponde con las proteinas y genes que intervienen en la funcion, las Ultimas dos columnas
corresponden con, k es el nimero de genes del grupo de entrada en una categoria dada y

f es el nUmero total de genes en una categoria dada.

FUNCION MOLECULAR

Categoria p-valor Categoria del cluster k f

union a proteinas [GO:0005515] 0.00232 DHH1 BUB1 TOR2 LST8 4 60

actividad helicasa [G0:0004386]  0.002568 Eghpﬂll% DHH1 RVB1 SPB4 5 )
VMA2 DBP10 DHH1 RVB1

Enlace ATP [GO:0005524] 0.00441 TCP1 SPB4 ACT1 BUB1 TOR2 13 622

ECM16 HSC82 SSB2 HSP82
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union de ubiquitina [GO:0043130] 0.004881 TAF5 MDV1 BUB3 3 37

Actividad de la glucosiltransferasa
UDP-glucosa:glicoproteina 0.00939 KRE5 1 1
[GO:0003980]

FUNCION BIOLOGICA

Categoria p-valor Categoria del cluster k f
segregacion de cromatidas hermanas i CDC20 CSE4 TUuB1
mitéticas [GO:0000070] 8.7268-06 13 5G01 5|31
fision peroxisoma [GO:0016559] 2.687E-05 RPN11 MDV1 CAF4 37
ribofagia [GO:0034517] 0.0002587 UBP3 BRES 2 3
Cascada de sefializacion TOR [GO:0031929] 0.0004047 SIT4 TOR2 LST8 3 16
segregacion cromosémica homdloga

[GO:0045143] 0.00127 TUB1 TUB3 2 6
Plegamiento de proteinas 'de novo'

[GO:0006458] 0.00127  HSC82 HSP82 2 6
Proceso catabdlico GTP [G0O:0006184] 0.00352 EFT2 TUB1 TUB3 3 33
L . . ) KRR1 DBP10 SPB4
biogénesis del ribosoma [GO:0042254] 0.004973 UTP10 TOR2 ECM16 6 170
exportacion de subunidades ribosémicas

desde el nacleo [GO:0000054] 0.006331 | SSB2 TIF6 2|13
regulacibn del transporte mediado por

vesiculas retrogradas, de Golgi a RE 0.00939 BRES 11
[GO:2000156]

repliegue de proteinas [GO:0042026] 0.009565 HSC82 HSP82 2 16

Del mismo modo que intervenia en procesos de intermediarios energéticos como el
ATP también interviene en la creacion de GTP. También es esencial en la fision del
peroxisoma a través de la asociacion con una de sus proteinas para mantener la
estabilidad y la actividad estructural del peroxisoma durante la realizacion de sus
funciones. Otra funcién no candnica es el transporte de vesiculas retrogradas,
interviene de forma indirecta asociandose con proteinas y controlando que las

vesiculas lleguen al reticulo endoplasmatico desde el aparato de Golgi.

6. Discusién

La informacion de interacciones proteicas utilizadas en el trabajo ha sido

extraida de la base de datos Saccharomyces Genome Database, la cual
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engloba los resultados experimentales hasta ahora estudiados acerca de las
funciones e interacciones de genes y proteinas que pertenecen a
Saccharomyces cerevisiae, todas ellas integradas mediante programas
bioinforméticos para facilitar el estudio experimental. Se ha demostrado
previamente en otros estudios y también en este trabajo la participacion del
complejo TRIC/CCT o de algunas de sus subunidades en zonas diana distintas
de un mismo proceso, tal y como ocurre en funciones candnicas como pueden
ser el ciclo celular. Este proceso abarca varias fases hasta su desarrollo
completo y para ello el complejo TRIC/CCT no solo realiza el plegamiento de
actina y tubulina que intervienen en el ciclo sino que también esta encargado
de puntos clave como la maduracion celular en la fase G1, en donde intervienen
las subunidades Cctl y Cct6 controlando el desarrollo de las GTPasas y las
ciclinas dependientes de quinasas, asegurando el cambio a la fase S. Para ello,
las subunidades Cctl y Cct6 se encuentran en coordinacion con factores como
Cdc28 encargada de iniciar la replicacion de ADN (Dekker et al., 2008). Una
vez entra en la fase S del ciclo celular subunidades como Cctl y Cct8 se unirian
al complejo FACT, encargado de la reorganizacion de histonas en la cromatina
para el correcto plegamiento de las proteinas que la conforman (funcion
candnica del complejo TRIC/CCT). El complejo TRIC/CCT también participa en
la fase G2 en la formacion y distribucion del huso mitético y de los microtubulos,
en donde intervienen proteinas reguladoras como Sgol unida a las
subunidades Cct3, Cct5 y Cct8 impidiendo que se inicie la anafase hasta que
los cromosomas estén situados de forma correcta en el huso mitético (Melville
et al., 2004).

Otra de las funciones canonicas que se han corroborado en este trabajo es la
intervencion del complejo TRIC/CCT en la biogénesis de ribosomas, proceso
realizado en el nucleolo. El complejo ademas interviene en el plegamiento de
helicasas de ARN asociandose con proteinas como Utp7, Utp10 o Ecm16, para
controlar la maduracién estructural de los factores y su preciso ensamblaje en
el nucleo. También se ha descrito el papel del complejo TRIC/CCT en el
transporte de subunidades ribosémicas desde el nacleo hacia el citoplasma,
asociandose a proteinas como Noc3 o Ssb2 y realizando una coordinacion de

las proteinas que intervienen en el transporte para evitar agregaciones toxicas
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en el organismo (Gestaut et al., 2019). En relacion al ribosoma, el complejo
también se encuentra asociado a la subunidad pequefia del ribosoma, en donde
intervienen proteinas como Rps6A, y se encuentra asociado también a
chaperonas como NAC y Hsp70, las cuales en conjunto se encargan de
controlar el correcto ensamblaje de proteinas en el ribosoma. En este ultimo
proceso es importante la velocidad de intervencién del complejo TRIC/CCT ya
gue una anomalia en la velocidad deriva en problemas de sintesis proteica,
respuestas al estrés alteradas o una proliferacion celular deficiente (Dekker et
al., 2008).

Sin embargo, el complejo TRIC/CCT, ademas de participar en estos procesos
basados en su funcién principal y derivar hacia funciones derivadas, también
presenta un papel importante en otros procesos relevantes en el
funcionamiento del organismo. Este es el caso de su intervencién en la cascada
de sefializacion controlada por TOR, ruta que controla el crecimiento celular,
procesos metabdlicos y la homeostasis en la célula. Evidencias en estudios
previos han demostrado que la cascada de sefales por TOR esta ligada al
complejo TRIC/CCT. Este complejo interviene en el plegamiento de
componentes reguladores del complejo TORC1, entre ellos las GTPasas Rheb
(presentes en mamiferos) las cuales no pueden realizar su funcién si no se
encentran en un ambiente con chaperonas que les ayuden a adoptar la
conformacion que requieren. Disfunciones en esta conformacion inhiben la
activacion de TORCL1 y por tanto el crecimiento celular (Cuellar et al., 2019).
Ademas, el complejo TRIC/CCT también actia en el ensamblaje de Lst8, otra
proteina de gran importancia dentro de la via TOR, facilitando su conformacion
estructural implicada en la transmision de sefiales (Zhang et al., 2016). Estudios
estructurales sugieren que la intervencion de las subunidades Cct4, Cct6 y Cct8
podrian ser esenciales en este ensamblaje, respaldando la teoria de una
posible participacion de subcomplejos especializados en determinados
procesos. Estas mismas subunidades presentan también relacion con el
plegamiento de hélices alfa de proteinas como Raptor y Rictor, dos de los
cofactores mas importantes de los complejos TORC1y TORC2, contribuyendo
al control de la homeostasis celular, a través de la degradacion de proteinas y

precisa conformacion de estas en la cascada TOR. Otro posible papel en el que
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interviene el complejo TRIC/CCT es la proteostasis ya que esta encargado del
correcto plegamiento de los sensores de estrés celular y también de las
proteinas efectoras que integran la cascada, contribuyendo por tanto a la
modulacién del complejo TORC1 cuando la célula presenta limitacion de
nutrientes o un elevado estrés oxidativo. Si TRIC/CCT desaparece del entorno
del complejo TORC1 o disminuye de forma importante su velocidad de
actuacion, derivan en problemas de autofagia y disminuye la vida media de la
célula, debido a que el organismo para sellar la carencia del complejo
TRIC/CCT produce una sobreexpresion del complejo TORC1 (Sahasrabudhe
et al., 2019).

Otros estudios muestran la importancia de TRIC/CCT en la estabilidad de
componentes que integran la cascada de sefalizacion TOR como son los
complejos EGO y SEACAT, complejos que intervienen de forma indirecta en la
cascada y que son los encargados de sefalizar la necesidad del complejo
TORC1 en la membrana de las vacuolas. Ademés, TRIC/CCT interactlia con
proteinas que forman parte del complejo TORC2, como por ejemplo Avol y
Avo3, siendo un control de calidad en la composicidbn de complejos de la
cascada, antes de que estos sean funcionales (Yam et al., 2008). Un defecto
de formacién de uno de los complejos como puede ser en el caso TORC2,
termina siendo un problema en la regulacion de la polaridad celular y la

organizacion del citoesqueleto a través de Akt (Liu et al., 2010).

Por otro lado, las subunidades Cctl y Cct4 intervienen en el crecimiento
isotrépico de yemas en levaduras, quedando centradas en la remodelacion de
la estructura del citoesqueleto y en la regulacién de proteinas que intervienen
en este proceso para mantener la integridad del citoplasma celular. Las
proteinas de mayor importancia que coordinan son las proteinas actina-
dependientes y los reguladores de la polimerizacién de microfilamentos para la
correcta formacion de la yema (Dekker et al., 2008). Ademas, presenta
asociacion con proteinas como Bud6 o SpaZ2 las cuales son necesarias para la
simetria en la membrana de la célula donde se debe establecer la yema en sus
primeras etapas de crecimiento. De esta forma se sugiere la participacion del
complejo TRIC/CCT en la regulaciéon no solo del citoesqueleto sino en la

segregacion y regulacion de proteinas estructurales y en el transporte de estas
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proteinas al lugar adecuado de la membrana. Estudios previos muestran que
levaduras carentes de estas subunidades en su organismo conlleva la
formacién de yemas aberrantes y a una distribucién inadecuada de las
proteinas estructurales que componen la membrana (Valpuesta et al., 2002).

Otra de las funciones en las que no interviene el complejo TRIC/CCT completo
es en la formacion de enlaces de ATP y de GTP, ya que en esta funcion solo
intervienen las subunidades Cct4, Cct5, Cct6 y Cct8. En este caso, realizan una
funcidn indirecta, a través del plegamiento y la estabilidad estructural de
proteinas asociadas a estos nucleétidos. Estas subunidades se encuentran
asociadas a GTPasas como Rab o Rho y a quinasas dependientes de ATP,
siendo sensores de sefales de multitud de rutas celulares. Sin la participacion
del complejo TRIC/CCT se pierden los enlaces de GTP que requieren un
ambiente rodeado de chaperonas y por tanto de forma indirecta se inhiben
todas las rutas que requieren de GTP como sustrato, como es el caso del
transporte de vesiculas (Yam et al., 2008). En cuanto a la formacién de los
enlaces de ATP, el complejo TRIC/CCT se encarga del plegamiento y control
de enzimas que derivan a la formacion y el transporte del ATP para que sea un
nucledtido con actividad catalitica. Para ello el complejo TRIC/CCT requiere de
la interaccidn con co-chaperonas y con otras subunidades que estan implicadas
en rutas como la MAPK (mitogen-activated protein kinases) y TOR. Si la
velocidad de actuacion del complejo disminuye o simplemente la célula carece
de una de estas subunidades los procesos que requieren de ATP como, por
ejemplo, la fosforilacién, no podria llevarse a cabo y la célula no puede obtener
los sustratos necesarios para realizar sus funciones vitales, teniendo de esta

forma una dependencia por el complejo TRIC/CCT (Cuellar et al., 2019).

El complejo TRIC/CCT también se encuentran implicado en el control de calidad
de organulosy en la respuesta al estrés celular, a través de la fision mitocondrial
y la fisidbn peroxisomal. Las subunidades de este complejo estan encargadas
de reclutar complejos proteicos como Dnm1 en mitocondrias o Vpsl en los
peroxisomas, encargandose de su localizacion correcta en el organismo y el
control de su formacion. Para ello, colaboran con factores como Caf4 y Mdv1l
que se adaptan a la superficie de las mitocondrias y conllevan un paso

importante en la maduracién del complejo Dnml para una posterior fision
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mitocondrial. Si se excluyeran las subunidades del complejo TRIC/CCT de este
proceso, se apreciarian morfologias anémalas de las mitocondrias, ademas de
una fragmentacion inadecuada. En cuanto a los peroxisomas el complejo
requerido es el de Vpsl, ademas de elementos idénticos a los requeridos por
las mitocondrias, y el procedimiento y las anomalias en caso de carencia son

las mismas comentadas para la mitocondria (Melville et al., 2004)

Por ultimo, se ha observado la intervencion de las subunidades Cct4, Cct5, Cct6
y Cct8 en el control de vesiculas en diferentes procesos como en el transporte
de vesiculas hacia el reticulo endoplasmético en el cual las subunidades del
complejo TRIC/CCT se encargan de ensamblar GTPasas como son Yptl y
Sarl, para llevar a cabo el control de transporte y el funcionamiento correcto de
las vesiculas. Estas vesiculas requieran la intervencion del complejo TRIC/CCT
debido a su composicion rica en hélices alfa, de facil acceso para este complejo
proteico y su funcion como estabilizador (Yam et al., 2008). También participan
en el control del acoplamiento de vesiculas con el aparato de Golgi, para el cual
requieren de la ayuda de proteinas como SNARE y Rab. En este proceso son
de vital importancia sobre todo las subunidades Cct6 y Cct8 para el plegamiento
de Rabl y la asociaciébn con Usol, que permiten y facilitan el anclaje de
vesiculas al aparato de Golgi. Este es un proceso muy fragil y con poco margen
de error y la integracion de una vesicula mal formada conlleva mutaciones y
estrés celular. También se requiere de Cct4 y Ccté como encargadas del
reciclaje y seleccion de vesiculas mal formadas y de la distribucion de
lisosomas con el fin de eliminar estas vesiculas evitando un transporte vesicular
incorrecto (Dekker et al., 2008).

7. Conclusion

En este trabajo se ha realizado el analisis del interactoma del complejo TRIC/CCT el
cual ha mostrado que este complejo tiene mayor importancia en las funciones

moleculares y biolégicas de la célula que las estudiadas hasta la fecha.
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A través del andlisis de las interacciones proteicas en Saccharomyces cerevisiae, se
ha demostrado que el complejo TRIC/CCT es participe de multiples procesos
celulares, procesos canonicos ya corroborados como su intervencion en el
plegamiento de proteinas o su participacion en procesos de sintesis y reparacion de
ADN, pero también procesos no canodnicos como la sintesis y el transporte de
vesiculas, la fisibn de peroxisomas y mitocondrias, herencia de mitocondrias o
procesos de sefalizacion de cascadas como la del complejo TOR, entre otras.
Ademas, en este trabajo se muestran evidencias del papel de sus subunidades en
forma de pequefios subconjuntos permite una mayor polivalencia de este complejo en

diversas funciones celulares.

Con estos resultados no solo se puede ampliar el conocimiento acerca de las
funciones del complejo TRIC/CCT, sino que también lo ubica en la célula como un
elemento central en la homeostasis y mantenimiento del organismo. Gracias a su
conservacion entre levaduras y humanos, este trabajo sirve como inicio en estudios
futuros podrian permitir describir la implicacién de este complejo y el tratamiento de
ciertas enfermedades relacionadas con él como ocurre en enfermedades producidas

por el mal plegamiento proteico como ocurre en enfermedades neurodegenerativas.

8. Anexo
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Figura S1: Representacion grafica mediante diagramas de Venn de la distribucién de los interactores
de cada subunidad del complejo TRIC/CCT comparadas con las diferentes subunidades entre si del
propio complejo. Esta comparativa nos permitird obtener los interactores comunes con el resto de
subunidades y las interacciones exclusivas de cada subunidad.
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Tabla S1: Lista de interactores de la subunidad TCP1 obtenida de Saccharomyces Genome Database,
de cara a su utilizacion para la creacién de diagramas de Venn. La primera columna de cada bloque
corresponde con el nombre del interactor, mientras que la segunda se corresponde con el nombre
sistematico del interactor

Irteractor
AACS

Interactor Systematic Mame
085

MRLTZY
YKLZOBC
SELOT T
SPOR0ZIC
“YHLOZIC
“HR138C
YILIFIE
“ER108W
rPL1SEC
“LROSIC
YCLOSOC
MHLTT2W
DLO0SW
“ORZ43C
rILOD0w
YOR441C
YILDG2C
YLR3T0C
“rRR03SC
rBRZ34C
~PROGOC
~OLOZSw
YILOBIC
SEL1ESW
“rFROZTW
~OLOTEW
“HRO40W
JLOISW
“YERZO0W
PLTISC
YPRIFEC
MJLOIC
*JROS3w
YCLOZIC
“YEROTEY
“PFLOOTw
“LROTAC
~OLOTAC
YLROTSY
“rHRO3EW
YERTTZC
ML P
“PLOGIC
YGRIGEC
“PORDZEY
“YLROT4C
MORDTEW
YERTSAC
YOLOGIC
SPRLZ0SW

VALGZIC
VLRHOC
VHRTEEC
VALDAT
VOLIESW
VLRd1SC
VLRTISY
VOR34S
VPLZAIC
VELOSIC
VHLZIEW
VORZSOC
VRLI3TW
VILOBZ-4
VLRZIEC
VERISTW
VPRIDSC
vMLTOC
VERMTY
VLLO0SC
VOLW2C
VNRO10W
VERO36C
VELI3W
vOL209C
VALD3IC
VGRHEW
VGROSZw
VLR4Z2YW
VOLM3
VHLHEC
VALOTH
VORO30W
VORDBOW
VMRZEC
VMRZITW
VOLISTC
VHRTB4C
VLRIZZE
VLT
VALOZEC
VGLOBT
VL6
VERD7EW
VGL2z22C
VHLOBOC
VML1ZEC
VMRZOZw
VLROSEW

Interactor

FAB1
FCP1
FiG4

VOLO7EC
YBLZIE
YKLDS3C-A
YOLTTC
YHRIZC
HROSEC
YOLT3SC
VMRO3EC
VELOOTY
YHLO7EW
YEROTSC
VLD
YFLOSAC-B
VIROTdN
YKLOSIC
vOL02AC
YKROBSC
YOLDW
VAL1Z3C
WKLOIW
YBRZSS
YRLO?OW
RGeS
WOR32EW
YHRIDW
YOR3STC
YHLTZ0C
YHROD4C
IL4EN
YKLO4OC
YHRZESC
YOLOD2C
OL208Y
YLROD2C
VERDOZW
VLRI
WBRTTOC
VELOE2
YHLO23C
YGLOGTW
L0
VERDDSW
WKROZZE
YELO7SW
WMLINGE
wIL039C
YBRISC
YHLOIC
HLOSEW

Interactor Systematic Name

YILOESY
YFROSY
YMRZTTW
YHL3ZSC
YJRO93C
YLR342W
YIRO1SC
YIL134W
YELD4ZC
YHRZISW
YERTIEY
YNLIS3C
YELOO3W
wLLO3TC
YPLOTEW
YERIZIC
YKL
OR35S
YHLOZTW
YPRITIC
YELOOSW
YIROTSW
YGLIZ4C
YHLODZW
YOROZSY
YOLO1C
YELO3dW
YILO30W
YNLOSTC
IR TN
YLROZT
YFRO43C
YPRI0GW
YPLI3SY
YKLOZZC
YEROTFC
YHL3ZZC
YORS32C
VORI
ELODEC
YPLOSSC
YJL1zdc
YL T
YNLOOGW
YMROZIC
YGLOSEW
YGRZIZW
YER239W
YMROG3Y
YLRZT4NW
YHLITIC

Interactor
oCad
OCAS
osTz
PaCIO
PACZ
PAMTT
PAM1E
PANT
PAT1

RIMI0

PMATSAC
VORZ7SC
YNLZSIC
REEN
YMADB3W
VELOSOC

YELZS0V
YMADE M
VELOMAC
VLR3I
YMAZO0W
VOLODSC
YNRODAC
YPRIDZE

YNLOBSC
VELO2PW
YLROBTW
VLRIBSW
YLR32SC
YPRO43Y
wOLO20C
VFLOZEW
YGROZTC
RER:

VORTETC
VPLOSOC
VOR2S3C
YMLO4SC
VEL244Y
VBLZSEC
VORZEIC
YORZIEC
YCRODC
VOREEN
VERO3SC
YKROZEV
YMAZE3
VBLOSZC
VOR2I3C
YELOTIC

VEROZTC
YMRAZ72C
VORI
YMADTC
VILOB4C

IRO22W

YNROZEC
YNLETZC
YLR2BEW

Interactor Systematic Name
VCRO35C

YHLOZaC
YORI03C
YGROTEC
YVEROOTW
YKROESC
YLROOGC
YIRODGC
YCROTTC
WILZZIC
YLR193C
YCLOS2C
YNLIETW
vJL1zeC
YHLOO3C
YVELO30C
WILTTEW
YOR122C
YEL1ZTW
YHLOITC
YEL10SC
YMLIOTC
YORI2Z MW
YPL1aW
YRL10Zw
YVELO3SC
YELOd T
YIROOEC
YILO35W
VERDZEY
YPRTFEW
YPLISIC
YOLO30W
YNL1GIC
YOLODEYW
YCRD TS
VGRISEW
YLRZ04W
YPL153C
YHLZIEW
VILOVEC
YILZ04C
YHLI12w
YORZITW
VJROBEW
VELOZ0W
YLROTIC
WILTIEW
YOLOBEC:
YCROZBC-A
YHLOZTW

VLROOSYW
VHLOZSC
VHLZZ2W
VLR38IC
VARTTPW
VELD32W
VCLODEC
VROTIC
VLRI0SC
VBLO3dC
VLRO4SC
VOR3I0C
VARDO3W
VLD
VERTISW
VILIBTC
VORTZEN
VERHIC
VOR33W
VORTTIC
VLRIBC
VGRZTC
VPLOTIC
VMRO2EN
VMLOET
VGRIRC
VMLOBIE
VGRODSC
VOROSEC
VCROS3W
VPROTEC
VORZITC
VOLZTTC,
VHLIZIC
VOLOOBE
VLRZEW
VIROGEW
VKLZ03C
voLiozc
VERD33C
VELD33YW
VFLOG7W
VORZSIC
VORZISW
VFROTW
VGRIBAC
VMROSTC
VELOZSW
VPLOZOC

Interactar
SEC3
SEC4

SECE3
SECES

Interactor Systematic Name
0060

YFLONSW!
YORZ54C
MLI0SC
YPROSSY
YOR184W
YGR208W
YKROZIC
YHROSEC
YORZ1SW
ORI
MR1S0C
YPRIBIC
YORO35C
OLTIDNW
YLROT3W
YBRIN3W
wOLOd2C
YHLOZ2W
YPRIETW
YGLZTIC
wBLOOTC
NL243W
BRISEC
YEROTTC
YHRO30C
OLOTHw
YERTGC
JLOTAC
vGRZZIC
ORGP
rHLO2SW
YPLOOZC
YCRO33W
YELOZEW
ILOZEYW
YMRITTC
YLROGEW
YHRITZW
YPRI33C
v ALOOS
YOR3I2w
YEROZ2W
WBR253W
YOR24TW
LRI
YPROEZ
RIS
HL13EY
“PLI0GC
YBRZE3C

PNLOGTC
R
YLLOZEW
OR2EA
ILIDEW
YLLOAC
YCLOSIC
YIL20TC
YNL323W
YBLOSIC
YL
YORMOW
VBRI
DLt
YNLETR
YNROS2C
YOL13C
YOROTSW
YRLOT2Y
YKLOTTw
YELORL
LR1EY
YERTTaW
YOROIO:
YORZOTC
YORTISC
YNL330C
YHROZTC
YFROO4
YEREMW
YOR2IW
YORE4W
YOLO4OC
SNLTTEM
YBL10GC
YDRIS0C
YPLZ3SW
YCLOt0C
YORDTIW
YELZ0BW
YNLOOTC
YOLO4T
LRI
YBRITZC
YFLOOZE
YNLZO
YOREIZW
YPROEEW
YPLIBOW

Interactar
UREZ
uTH1

uTPYT
VABZ

Interactor Systematic Name
L2250

KRO42%,
YEROBZC
ELOOSC
YHLOSdW
YMLTISC
CLOOSW-A
YLR3E0W
GLOSSC
YMLOGIC
YOR4asC
YOR372C
YLR337C
YGLIT3C
YPLE3IW
YELOS T
YORO42C
YGL23SW
YGRI72C
YLRZOMW

“PRLOIEC-E vELOISC-B
YLR3E1C-A YLR3GIC-A

“MET YRROZ4%W
PMLI00NW-£ ML 100 -
OR3ESC YOR3ESC
PROTEC YPROTEC
YRET rORDOZN
MTHT YRRIOFC
2WF1 YNLZ41C
ARP1 YHRIZIC
ASCT YMATIEC
ATGE wBLOTEC
BFR1 YOR196C
BRES YNROSIC
BULZ ML
CAFZ0 YORZTEYW
CAFd YERO3EC
CCTE YORIEEW
CCT? LT
COC28  YEREOW
COCSs GL190C
CMA1 YOL1SEYW
CRN1 YLR423W
OEP10 wOLOG M
oiG1 *PLO43C
OSK1 IROT0W
ECM1E YMATZEW
EFTZ OR3ACW
ESA1 YORZdd'
HGH1 YGRIGTC
HHT1 YEROOW

TFCE VOREEEC
TFE31  YGRIZW
TP YILTBIC
TUB3  YMLIAC
UBP3  YERISTC
UTF0 vJlfoac
WIDZ?  YNLZRZW
WMAD  YHRO3SC-A
WMAZ  YERIZTC
WTHE YORZ30W
WWMI YFLOTIC
A2 YKLOSSW
YLRD30W YLAO30W
wRRi ViER1IEW
ACT1 YFLOZIC
CCT2  YlLuew
CCT3 YdLOWW
CCTd YDLi43W
CCTS  YJROBdW
CCT8  YJLODBC
COCZ0 YGLMEW
CSE4  YKLOdSC
Ess1 YIROTC
HOG1  YLRTI3W
HSPB2  YPLZAOC
MF2 VKLOBSW
PLP1 VORIE3W
PLPZ  YORZST
RPTS  YORTITW
SEC27  YGL13TW
SET VHRHEN
SOF1 YLLO
SPT8  YLROSSC
TAFS VERISEC
TUB YMLOBSC
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Tabla S2: Lista de interactores de la subunidad Cct2 obtenida de Saccharomyces Genome Database,
de cara a su utilizacion para la creacién de diagramas de Venn. La primera columna de cada bloque
corresponde con el nombre del interactor, mientras que la segunda se corresponde con el nombre
sistematico del interactor

Interactar  Interactor Systematic Mame Interacton Interactar Systematic Mame Interactar  Interactor Systematic Name
ACT1 “FLO33C PET3  ¥BLO3OC iH1 *IROZ6C
CCT3 L0 PEX13  YOLOBSC ARP1 HR1Z5C
CCT4 YOL143%W PFY1 YOR1ZZC ASCt rMRTIEC
CCTe YOR1GEW PHOBE  vJLTTT ATGE ~BLOTSC
Chczn YELTIE Y PMP3  YDRZTEC EFR1 “rOR13EC
MEW1 YPLZZ2EW PMS1 YRNLDSZ2W EMH1 ERTT W
TAFS rER13GC PMT3  YOR3IZT BN THLETIC
TCA1 YOR212%W POE3  YMLOGSW BRES “NROSIC
ACEZ YLRISIC POLS  vDLI0Z%W CaFd “rKROZEC
Al YHR135C PPS1  YBRZTEC CCTS “rJROGd
APCS YORz43C PREZ  YPRID3W CCTT LTI
ARCY YELI0SW PRE4  ¥FROSOC CCTa rJLO0BC
ARL3 YPLOS T PRI YIROOSC COCSS “GL130C
ARP4 YJLOBIC PRP1 YOLO43C COH1 +ELO03C
BCK1 YJLOIS PRPZ1  YJLZOSW CMR1 SrOLSE W
BETZ YKROBSC PRPI  YDLO3O0W CSE4 “rKLO4aC
EFA1 VJROS3W PSF1 YOROT3W DEPID SrOLOSTW
ERRA1 YPROS T PTCY OLOOBY! DEF1 SrELOS4C
BUE3 YOROZEY PTCE  YCRO7IW OHH1 ~OLIB0C
CBC2 YPLITE Ra014  YMRZOIC OSM1 IROAD
CEF1 v JROGOW RDS3  YPRO3dW ECMIG rMRIZEW
coc VORG24 RIET YERIS3W EFT1 SPORTSEW
ChC1o YCROOZC RIC1 YLRO3AC EFTZ “rOR3E5W
cocn JROTEC AMI1 YPLOZd ESA1 “rORZ4dw
CDC34 YOROS4C RPBY  YDR4D4C ESF1 “rDR3ESC
COC37 YOR1GE RPCI0 YHR143W-4 HGH1 GRIETC
CDCds OL1ZEC RPLTIA YPRI0ZC HHF1 “rBRODAC
CoCss YOL1SE RPL1A YELODEW HHFZ L0300
CoCvs YLR41EC RPLIGE vNLOBIC HHT1 “rEROIDY
CEP3 YMRTESC RPLTFA vYEL180W HHTZ SALOZIC
cMm YEBR103C RAPL3SA vDL131W HOS2 ~rEL134C
COG3 YERISTW RPL3TA YLR1ESW H5CE2 Y MRTEE
COGS YHLOS T RPL414 vYOL154C HSPI0d  YLLOZEW
COoceE “YHLOHC RPL434 YPRO4 3w HSPEZ “rPLZ4OC
CocT YiELOOSC RPLEA  YMLOT3C IMEZ rJLI0BW
Cocs YMLOTIC RPLEE  YLR448W KRR1 SCLOS3IC
CTK1 YRL13SW APM1  YHRDZTC K551 RO
CYK3 YOLNTW RPM4  YOLOZOC LaA1 “JL20TC
OADT YOROI6C RPS16E YOLOS3C L&t “JROTOC
DAMT YERTISW RPSIE  YMLOB3W MAPZ SBLOFIC
DIE1 YPROSZC RPSS  YJR1Z3W MOV1 rULTIZ
DOr YORZT3W RPTE  vGLO4EC MMSzZz “rLRIZ0W
O3 YMRZISC BRMT  vJLOZSW MOHT “rBLOGIW
EDE1 YBLO4TC RTF1 YEL2dd MPTS HGLITE
ELPz GR2ZO0C RUOS  YORZIGC MUIMT ORIS0
ERG10 YPLOZEW SACT  YELZIEW PEXT rOR1deC
ERGZE YiELO0MC SACS  YDRISSW PF3z AL
ERV14 YELOSAC SCSz2  YBLOIIC-A PLP1 “rOR1E3Y
ESC2 YOR3E3W SECZ2  YLRAZESW PLPZ “rORZE1C
ESM YGROSEC SEC26  YDR238C FPG1 “NRO3ZW
FaL1 YORDZ 1 SGF23  YCLOoC PPHZ1 ~OL134C
GET1 wGLOZOC SGFT3  YGLOBEW PPHzZ vOL18&C
GETZ2 YEROS3C SKIG YGR13SY PPH3 YOROTSW
GET3 SOL0oC SLs YBRISEC PTE1 YEL13EC
G4 YELOOZW SLUT  YOROSEC PUF4 WELOY
GMA1 YFLOTTC SL®a  YERTMGC PPl YLR136W
GPI3 YLLOZIC SLx3  YGROSIC RADZE YDROZOC
GSH1 YILIOIC SMC3  YJLOT4C RET1 YORzZOTC
HIR1 YELOOGW SMO1 YGROT4W RPCEZ YPRI30C
HTA1 YORZESW SMi WGRZZAC RPD3 YHL330C
HTDz YHROGT'W SMOz  YLROBSC RPLZS YOLTET
IPA1 IR T SMF1 YOR4TTW RPL2BA  YLR34dW
JH YMRZId SHM1 YOR4 TS RPNT YFROO4Y
KAR3 YPRI4IC SOK1 - YOROOGEC RPS0A YGRZ14Y
KCC4 YCLOZ4%W SPC24  YMRITC RPSZ2 YGELIZ3
LEAT WPLZ13W SPTIS  YERMEW RPSZZA  YJL130C
LSG1 YGLOTIIW SREZ  YHRO41C RPS3 WHLITEW
MAKT YPROS T SROT  YPRO3ZW RPSE4 YPLO30C
MaL1z YWGRZIZW SRPI0M YORZ3ZC SBEM YHLOZ4C
MCP1 YORZ2ZEC S3L1 YLROOSY SoDz YMROTC
MCR1 LIS STESO  YCLO32W SEC27 WGELIIT
MEDd YORTTd W ST YIROTIC SEMZ YLRI0SC
MEDS YEBR133C STT3  YGLoZ2W SET1 YHRTISW
MNT2 WGL25TC STU1 YBLO34C 5GO1 YOROT3W
MOBZ YFLO34C-B SUET YPRISIC SIS YHLOOTC
MOG1 WJIROTaY SUP3S  YORTT2W SiTa YOLO4 7
MRXE YOR336MW ShilB YLR1EZW SMCB YLR3E3W
MSHZ SOLO30 TAD3  YLR3IEC SMVE YERTIZC
MSHS YFLOO3C TAF1Z  YORM4SW SOF YLLOTT
MCAS YJLNMBC TIF6 YPROGC SPB4 YFLOOZC
MIP100 YWRLITC TLEZ YOoLoisc SPTI0 wdLizve
MNOC3 vLRODZC TOP3  YLRZ34% SPT21 YMRATTSY
MOP1 YOLEC UGP1  YKLO3SW SPTT YBROSIC
MSE1 YLROOT WACH  YLR3SEW SPTE YLROSSC
MNSE3 YORZEEW VAMT  YGLZ12W SRO3 YCLO3TC
MSE4 YOLI0S WMS1  YORO43W 5362 YHL203%
MSES YMLOZ3C WPSd  YPRITIC STE4 YORZ1ZW
INUF‘133 NG WPSE3  YJLOZ3C SUAT YPROSEW
MUP1IPO YBLOTIW WHIS YOROE3 TFCE YOR362C
MUPED Y AROOZW =AM YGLITIC THIZ DOLOS0C
MNUPES WJRD4EY wGROS0CYGROS0C TF4631  YGRIG2W
MUS1 YOL133 W2 YKLO9SW TOM1 YOR5TW
OPv'z YPROTSC WKEZ  YLRZOOW TUE1 YMLOSSC
0sTe wOR103C wHLOBS YELOBIW TUEZ YML124C
0574 YOLZ232W “WLR27ECYLRZTAC LUBP3 YERISIC
PACT YORZESW SWHLIZAC YHL134C uTP0 YJL103C
PAMNT YIROOEC wPRI  YOR2INW utpr YERDSZC
POC2 YOROBIC WPTE  YLRZGEZC Wiz YhHL2T2Ww
PETS YHLOOZC WTAT  WGRETOW WMAT YOL1ESW
PET3 YELO30C WTMT  YOR2T2W WMATD YHRO33C-A

WMAZ YBRIZTC
Wl TH NOIRZAM
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Tabla S3: Lista de interactores de la subunidad Cct3 obtenida de Saccharomyces Genome Database,
de cara a su utilizacion para la creacién de diagramas de Venn. La primera columna de cada bloque
corresponde con el nombre del interactor, mientras que la segunda se corresponde con el nombre
sistematico del interactor.

Interactar
ACT1
Ascl
CCT2
CCTG
COC10
HHT1
PEXT
TCP1
AEPZ
AMIS
ARCTS
ARC3S
ARC40
ATG1S
AUT3
BETS
BTS1
BuUDz1
CEBFZ
CEP3
CHK1
CHOZ
CHSS
CKS1
COF1
coan
COx7
COx8
CVK3
cYT1
DAD
ooz
OPM1
EHT1
EMG1
ESA1
FMPd0
FUN1
Gl
GPI3
GPR1
GSP1
GUK1
GvP1
HOS4
HSL1
HUR1
IoH1
KAPIS

KARd
KCC4
KRES
KRE3

Interactar Systematic Mame

wFLO33C
TMR1EC
L2
rORTEEW
YCROOZC
wBRODW
wORMEC
YORZT2W
wMRZB2C
‘rHR138C
YILOBZC
wMRO35C
TBRZ34C
Y CROGSY
THLI4EW
YMLOT T
wPLOGIC
TOROTEW
YGR1G0W
wMRIBEC
TERZ T
YGRISTW
wLR330W
TERTISW
YLLOSOC
wLR230C
TMRZSEC
wLR335C
TOLTIT W
YOROBSW
wOROBC
THROZS-4
YRR133W
YBRITIC
‘rLR15EW
YOR2444W
wPLZ22W
rPLZEZW
wELDO3W
wLLOFIC
YOLO3SC
wLR235C
TORASC
YORODTOC
ILTIZW
L0
YEL1BEW
wMLO3TC
‘rLR34TC

YCLOSSW
YCLOZdW
TOR33E
LT
TORETW
YPLOSSC
YRLOT3W
TGLOSTW
*OR3TEC
TALOZ4C
YALOZSC
YGROTZW
THLOS3C-A
YOLOB4C
TPLO3EW
*FROTIC
YLR320W
TORZ0GW
YORZ26E
MRS
YMROSOC
YORIGZC
TPLZ2EW
YHLT23W
rLRODZC
oL IC
SOLI0S
TMLI03C
YLR335W
THLOZO0C
TGROTAC
YFLOZOC
THLO03C
YBLO30C
YORIZZC
TBR13GC
YGRIZEC
TGR2IIC
YGLIBTC
YHLOGZ'
TRLId4 W
YLLOZEC
THMRZI T
YOR3EZC
YRR103
TPRITEW
RLTIBC
TBLOSEW
YCROTE
YORD4SC
TMRO03C

Ireeractar
RPL35A
RPL41A
RPL42A
RPMG
RPS1A
RPS1B
RPS4E
RPT1
RSC3
RWS1E1
RVS1ET
SACE
SACT
S0D4
SECZE
SECS3
SHBTT
SIFz
SLat
SLKS
SLrx3
SMC3
SMP3
ShM1
SOK1
S0KZ
SROT
SRPI0T
SRWZ
SSE1
STT3
SUM1
SUP3S
SW/Cd
ShiF1
TAF1Z
TAFE
TEF1
TCoz2
THIZZ
THP3
TPM1
TRSZ3
URAG
LRk
viDzz
VPSz1
VPS2d
VPSZT

WPS30
WPS35
WPSd

WPSE0

Interactar Systematic Name
YOL13Tw
wOL1B4C
YHLIEZW
oLogvC
YLR441C
YMLOGSW
rHRZO3C
WEL145Y
YMLIZTw
vCRO0IC
YOR3GEY
YOR153W
vOR3G3W
YPROZZC
vORZ3EC
YFLO4SC
YHRO43C
YBR10GW
YELOOTC
YOLO13%W
YGROSIC
YILOTIC
YORM43C
YOR4TEW
“DRO0EC
YMROBC
TPRO3ZW
vDOR232C
rL13EW
“PLI1DEC
YGLOZZW
YORF0C
YORTTZ
YGRODZC
YOR1Z6w
SORSY
YGLT2C
wPL12EC
YRLOZ7W
YPRIZTW
YPRO45C
YMLOT3C
YORZ46%W
YwELOZ4C
YR
YLR37IC
YOROS3IC
YHLD 1
YMRO0G

WPL120W
YLR3B0W
WPRITIC
YOR4E6C
S ALO0ZW
YHR135C
YERZ34W
WLRZ38C
YGRITEC
IRO43C
WLRZ00W
YRLOBIW
YMRZTIC
YHR1Z3C
wOLOZ9%W
YBLO?EC
YOL1 3
WMRZITW
WERTTTW
wOR4280
YNROSIC
YGR246C
WML
WHLOBEW
TORZTEW
YKROZ6C
WLRZZ0W
ILOTd
WOL143
T JROG
UL
YJLOOGC
WJROTEC
YHRIOTC
YELTIEY
WLRIEC
YGL130C
wEL003C
YOR356W
YOL1SE
WERT
WHLO43C
WER1GTW
LIS
YOLO3 T
WHLOS4C
YOL160C
WORMIC
HILI03W
YKROZ4C
WELOEW

Interactar
EAP1
ECHI15
EDC3
EFT1
EFTZ
ENPZ
FaR1
FRSZ
GCNS
GRR1
HGH1
HHF1
HHF2
HHTZ
HOG1
H3Caz
HSH155
HSP04
HIPED
H5PEZ
IRC10
KRR1
Laal
MaP2
MCA1
Mo
MMNT
MOH1
MPTS
MRE1
MvOd
MDCE0
MNOPT
MU
POx1
PEXZE
PIF1
PLF1
FLPZ
PPHZ1
PPHZZ
PPH3
PSF3
PTE1
PwP1
RADZ4
RET1
RPET
RPO3

RPG1
RPLZ3A
RPLZS
RPLZEA
RPL31A
RPL36A
RPN
RPNI0
RPN
RPS104
RP512
RPS13
RPS144
RP51S
RPSTTA
RPS154
RPS134
RPSZ
RP520
RPS228
RPS274
RP33
RPSEA
RPSTA
RPSEA
RPS3A,
RPTS
RSR1
RTTI0Z
RVE1
RWEZ
SBP1
S0Dz
SET1
SEv1
SGO1
SH31
SIS1
SITd
SLAZ
SMCE
SMYZ

Interactar Sustematic Mame
wHL20
TMR1ZEW
YELD1SW
ORI
YDR385YW
GRS
rHLOZ3C
YwFLOZZC
wGRZ52W
rJROS0C
YGRIGTC
wBROD3C
L3I0
YHLOZIC
TLRTI3W
Y MR1EE
wMRZEEW
TLLOZEW
YLRZ53C
wPRLZ40C
TOLOTSW
YCLOS3C
wlL2ovC
wBLOIIC
YORTIT
L2
TERDOTW
wBLO43
LTI
YDLO73IC
wALOZAC
Il
YGRI0EW
wORIS0W
wGR133C
YPLMZC
YMLOBIC
TORTE3W
wORZEIC
woLT34c
wDL1s3C
wOROTSYW
OLEW
YRL133C
wLR136YW
TERTTIW
YORZOTC
wORdD4C
HL330C

YBROTIC
YBLOSTC
YOLIZTW
YLR34dw
YOLOTSwW
VMR
YHROZTC
YHRZ00W
YFROO
YORZI3W
YOR363C
YOROB
YCROZIC
YOLOdOC
YMLOZ4%w
YORAS0W
YOLRIC
YGLIZ3W
YHLO1SM
YIL130C
VHLISEW
YNLTTEW
YPLOI0C
YORO36W
YBLOTZC
YPLOS
YORTT
YGR192C
YGRZTSW
YOR130C
YPLEISwW
YHLO34C
YMROT4C
YHRTIFW
YORIES
YOROT3W
YOL2Z5w
YMLOOTC
YOLOA T
YNLZS 3w
YLR3E3W
YBRIFZC
YLROGSC
YBRI0BW
YLLOT
YFLOOZC
YHROZTC
YBROGIC
YLROSSC
YNLZOSw
YORZ1Zw

TIFa631

VPROBEY
YILITEC
YER136C
YOR3E2C
TGR1GZW
YORAS T
YMLOSSC
YFLO3TW
YML124C
YER1S1C
YMRZ23
YJLI0IC
vERDGZC
YOLOTTC
Qo010
YHLZ12W
YOL1ESW
rHRO3SC-
YBR1ZTC
YORZ30W
YORT3EC
YMRT06C
YOR1G62C
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Tabla S4: Lista de interactores de la subunidad Cct4 obtenida de Saccharomyces Genome Database,
de cara a su utilizacion para la creacién de diagramas de Venn. La primera columna de cada bloque
corresponde con el nombre del interactor, mientras que la segunda se corresponde con el nombre
sistematico del interactor.

Interactor  Interactor Systematic Name Interactor  Interactor Systematic Name Interactor  Interactor Systematic Name Interactor  Interactor Systematic Name
ACT1 wFLO33C SBP1 YHLO34C GIM3 “HLTS3C RPLTIA ~PR10ZC
BRES  YHROSIC SOAl  VGR2SC GM¢  YELDD3W FPLIBE  ‘YHLOBSC
cCcTz YILM 2w SET1 YHRTISW GIMS L0 RPLTTA rRLIE0W
CCTE YOR1GEW 5601 YOROTSw GRS *LLOFIC RPL35A  YOL19T
CCTa vJLODSC SIN3 VOLOOA GUP1 ~GLOBAC RPL3TA  “YLR1ESYW
COC20  YGLTIEW si51 VHLOOTC HCHI  YRLZ8I RPL41A  YOLIB4C
CoCss iEL10C SiT4 YOLOGTw HIR1 rELO0GW RPLAZA  rHLIGZYW
HSC&2 YMRIEEW 5LC1 YOLOSZC HMRAT “rCROS ™ RPL43A  YPRO43W
NaBZ WGL1ZEC ShY2 YBR1TZC HOC1 ~JROTS W RPLEA ~MLOT3C
NOPT  YGRIDIW SPTID VLIZTC HOMZ  YORTSEW FPSE  YMLOG3W
PLP1 YOR1E3W SPT21 YMRTT I HRO1 “rORZITw RPS26A  YGLIEIC
PLPZ YORZE1C 5SROI YCLOSTC HST3 ' OR0ZSw RPTE ' GLO4EC
RAPS3 WHLITSW 5582 YRLZO3wW HYPZ “ELOZd i RRB1 SMRIZIC
APSEA  YPLOSOC TFC6  VDR3GZC EDZ YHLEAC FRPTS  ‘YPRMIW
RPSEA YBLOT2C TF2 L1380 IDP3 rHLO03w RRP4 “rHROGIC
SPB4 FLODZC TOM1 YOR4STW D5z rJL1AEW RRPG “rORO0TW
SuaT VPROBEW TUBT YMLOBSC ES1 “FLO13C R3CE Y CROS21W
TAFS  YERISC UTPID YLToSC LTl YOROSOC RTTI03  YOR28C
TCP1 YORZ1ZW VAME YOLOTVC nMG1 rCRO4EC RVSTE1 rCROOSC
TMAAE YOROITw ViDz4 YBR10SC MLt URTEEW RXT2 “BROISC
|TUBE YMLZAT wIDzT YHLZ1Z%W KAP104 YEROTTC SACE ~OR123C
UBP3  YERISIC YMATD  VHROISC-A KAR  YPRHIC SAPTSS  YFRO40W
AHAT YORZ1W VMAZ YBRI1ZTC KEL1 MHR1SEC SAS3 rBLOS2C
AP SWHLOTTW WTMT VORZ30W KRES Y OR336Y SCHI “HR20SW
ARP1 WHRHZ3C AACE VBROSSW LDE13 “OR322C s002 “MROTAC
ASC1 YMRIEC ABD1 VER23C LEDT  YORIZC SDS3  YILDMC
ATGE YBLOTEC ABF1 YELTIZW LGET “rPLOSSC SECTI YIROZZ W
BFR1 VOR138C ALGT YHLOE LSG1 ~GLOIS SECT3 “LRZ0EW
BRF1 WIGRZ4ET ALGId YBROTOC L3T8 S HLODE W SEC20 “DRA3IBC
BULZ MLt ALGE  VORDDZW MACT  YMROZIC SEC23  YPRIBIC
Card KRO36C APCS YORZ43C MCM1 M MR0D S SEC33 “rLRA40C
CCT3 LD ARCT YGLI0SW MCMS “LRZT4W SECEZ “PLOS4C
CCTS VJROBDW ARCIS VILOEZC MOM36 “PROS3W SECES ~MLI0ST
COT? WLt ARCE  VLRITOC MEC3  ‘YLR28EC SFE2  YALO4SC
COH1 YELO0SC ARC3S YHRO3SC MEDT YMRTZC SGT1 “rORDSTw
CME1 WFROM4C ARCA0 VYBRZ34C MED4 “ORTF4W SIF2 “BR103W
CMK2 VOLOTEC AROT YPROBOC MEDT ~OL13SC SIm “ELOBS W
CMRT  YDLISEW ASP33 VLAEC MEFZ L2 SLAZ  AL243W
CoGs YELNSW ASR1 YPROISC MERT SrHLZI0W 5L1S “YBRISEC
CSEd VKLO43C ATG1Z YBRZTF MET12 ~PLOZ3C SL01 “ERTBOC-A
DEP10 WDLOZ W ATHT YHLZSAC MET1? “LASD3W SMct “FLODS W
DEPE  YHRISSW AV vOLOTEW [ YLRI3ZW SMI YERZZIC
OEDS1 YHRO15C BATZ YR MIT1 “PELOOT W SMX3 PRS2
OEF1 VKLOS4C BCK1 VJLO3SY MKT1 SHLOBSW S0G2 ~OR353C
OHHT vDLIEOC BEM3 YPLTISC MOBEZ ~FLO3AC-B SPC2d SMRTITC
ECM1G YMRTZE W BETZ YPRITEC MOR1 “rORJGEC SPOT rALO0IW
EFT1 YOR133w BET4 YJLO3TC MPTS MBELITEW SREG “rBR253W
EFT2 vDR385% BETS YMLOTP MRD1 “PR112C 55F2 “OR312W
E3A1 VOR24dW EIK1 VCLOZSC MIE4  YOLT2W s5L1 YLROOSW
AR VRANAAT Rt VR MR R ATF74 RTITW
GCM3  YKROZEC EFFz  VERTZC MOz VORS2EW 5T YORDZTW VMRIESW  YMATSSW
Glsz L2350 BRx1 YOLOTTC MART YHLZ40C STT3 rEL022W WHLOISC  YLOSSC
GPG1 YBELIZIC BUB1 YGRIBEC MEPZ YORIGZC 5T “rBLO34C YHLZT V= VN2V T -4
HGH1 YGHIBIC BUB3 VOROZEY NFUT VKLO40C 5TUZ “LROMSC VORSTEW- Y ORSTEW-A
HSPI04  YLLDZEW BUD20  VLROT4C NOC3  VLROOZC WOz YRLOEM WPLOTIC  YPLOTTC
HSP&2 PL240C BURG YER193C HOGT YPLOG3w SWET rJLIETC YRE30 ELIE4C
HSTZ YPLOTSC CCw12 YLR1MOC MOP13 YERZSTW TAF1 YBRZTAC YWHT *rIR0ZBC
ILVS YLR3S5C COC10 YCRODZ2C HOPZ YHLOET TAF1Z “OR19S
KRR1  YCLOSSC COC24  VALG4IW NOPS6 VLA™Y TAPZ  YMADZEW
LAAT L20TC Coczs YER1G0W MUPT20 YRLOSTC TEMT rMLOG4C
LSP1 YPLOD4C CO01 YLR245C HUP132 vJLO33C TFGEZ *rBRO0SC
MAE1 WKLOZ3C CEG1 YGL130W oms1 VOR31BW THRZ SHL33ZW
MAPZ  YELOSTC N VORI PAE1  VERESW THS YFLOSEW
MOV1 ALTIZW ciNz YPLZ4IC PACTO YEROTEC TIF34 MRMEC
MOG1 YJROTSW CING YELOGIC PACZ YERDDTw TIFG “YPROTEC
MPS3 VLI CKS1 VBR135W PaU1 JLezsc TP “BROBTC
MRPS  YKLMZW CLGI  VGL2EW PESZ  VJLizC TOAl  YORISHC
Moz YOR1G0W COG4 YPRI10SC PCFT1 YORZ2EC TORZ rRL203C
MNUM1 YOR1S0W CSLd YHLZ3Zw POSS YMROTEC TRSZ0 “YBR2S4C
NUPITO WBLOT3w CTF18 YMROTEC PEX1Z YMROZEC TR323 Y ORZ4EW
PHO4  YFROMC CTMI  YHRIDSW PFD1 VLIS TRSES  YGRIGEW
PILT IEROGEC CwC25 L2450 PFF1 YEROTHW TSCT YEROSIC
PPH21 vOL134C DaK2 YFLOSS W PP YOR122C TUB4 LRZI2C
PTKZ VJROS3W DamMi VEATISW PHOZ3 VYHLOSTC UAF30 “ORZISwW
RET1 VOR207C DCP2 VHLTEC PHS1  viLOSTW UBCE  YERIOOW
RPOD3 HLI30C DEPT YALDTIW P40 YERDDIC uTPz1 rLR40IC
RAPLZS YOLIZP OFGIE VOROG0W PNTT Y ORZEEY uTey “ERDBZC
RAPLZEA  YLR3ddw Diad YHROTTW POLT2 VELO3SC utP3 S HR136 W
APL3A  ¥DLOTSW DM VPL2EEW POL3  VJADDGW VABZ  VELOOSC
RPNI0 YHR200%W OLT YMR1ZEC PPS1 YBRZTEC VACT rHLOSE W
APNT YFROO4W oMLY YMRZT PPZ1 YMLOEC WANT SMLTSC
RPS0A WERZ W DRS1 YLLODS W PRE10 VOR382C VEAS “KRI0SC
APSIA  YOR233W DSEZ  VHRM3W PRES  VOLO38W VDZ8  YILOTTC
RPS12 YOR3GIC ECO1 YFRO2Tw PRPS v GRO0GY VAT PLZ34C
RAPS13 vDROB4'Y ERDT YOR4MC PRP4 YPRITEW VMAS SELOZ T
APSITA  WMLO2d%W ERGI0 VPLOZEwW PRP43 YGLIZOT VPS3E S LRSE0W
APSEA  YOLIZIC ERGI3  VMLIZ6C PRP4E  VPLISTC WEP1  YELOO2C
RPS1A YLR4d1T ERGZT YLRIOOW PRPE YHRI1GSC YBROTIW YBROTIw
RPS2 WGLI1Z3W, ESL1 YILISC PSF2 VJLOT2C YCROS5Y- Y CROISW-A
RPS20 YHLOISW EUCT YMATHC PTH VERISEW vouot “HLOBAC
APS22A  YLTS0C EXOT0  VJLOSSW PUP3  VEROS4C VDRSSIC  YORSSIC
RPS27A  wKLISGW ExD&4 YBR10ZC PwPZ YCROSTC YHC1 *rLRZIEC
RPSTA VORD3EY FCP1 YMRZTT RAD0 YMLOISC YHC3 “rJLOSSW
RPS3A VPLOS W FrS1 VLR34ZwW RAD30 VORd 13 VILOWC-4 YILOdC-A
APTI VKL M5 FRA1 VLLOZwW RADS3  VPLIIC VIP1 YERRZC
RPTS YORTITw FRS1 YLROBOW RELZ Y OR2Z6Sw YIP4 LSS
RRP1 vDROSTC GO VORZE0W REE1 YBRO4SC VIROVEW RO 73w
RWB1 vDR130C GO0 YHLOBZC RGR1 YLROTIC YKE2 “LRZO0W
RWBZ  YPL23SW GCOH VEROZSW REZ VOLOBEC VLRSS YLRISEW
SamMs0 YHLOZEw Gon YER136%W RLF7 YHLODZC YLR2BTC  YLRZBTC

Tabla S5: Lista de interactores de la subunidad Cct5 obtenida de Saccharomyces Genome Database,
de cara a su utilizacion para la creacion de diagramas de Venn. La primera columna de cada bloque
corresponde con el nombre del interactor, mientras que la segunda se corresponde con el nombre
sistemético del interactor.
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Interactar  Interactar Sustematic Mame Interactar  Irteractor Systematic Name Irteractar  Interactor Sustematic Mame

ACT1 WFLO3IC APCTT rOLO0SW RWSIET  YDR3G6W
ARPZ YOLOZ23w ARCTS YILOG2C SACE Y¥OR1Z23C
Ccoc1s WARDIIC ARCTE vLR3TOC SAF1E0 YKRDZGW
coczo WGLTIEYW ARC3S YMRO35C SECT YIROZZ2'W
HOG1 YLRTEW ARC40  YBRZ34C SECS3 YMROTEC
HSC82 YMRTEEW ARP4 rILOBIC SER1 YOR1Sd W
H3P32 YPL240C ARPI YMRO3S SERZ YGR203W
PLF1 WORME3W ATGTE YFROZTW SETS YHR2O0TC
PLPZ YORZE1C ATPT YHLOBC SHET YBLO3Tw
PRP45 TPLISIC AxL1 TPRIZZW SHE4 wORD3ISC
SDDz YMROTIC BCK1 VILOSSY SIF2 YERIO3W
S0F1 YLLOTW BEM3 YPL1EC Sk YHL236W
TAFS WBR138C BSC4 MLZETw Slwr1d YNLOIZW
TCP YORZ12W BTS1 YPLOGAC SLal Y¥BLOOTC
TUES WML1Z4C BUET wGR1BEC =) | YERZT2W
ACCT YNROTEC BLEZ YORO2G b= 14 Y¥HRO3Z0C
ALF1 YHL14EC BUDzO  “YLROT4C SMK YGRZZ23C
ARF1 WHR1Z3C CET1 rHLZ08W SHT1 YCRO33w
AsC1 YMRTEC CCWiZ YLRTOC 50G2 YOR353C
BFR1 wOR198C Cirt ORI SPN1 YPR133C
BRES YNROSIC CiNz YPLZ4IC SPOTT YLR3A T
BULZ ML CLG1 YGL2SW STESO YCLO32W
CAFZO WORZTEW cMo1 YERI03C ST WBLO34C
CAFd YKROZ6C C3G2 YBRO3EC SWCS YBR231C
cCcTz W2 CTM1 HR103W Shiid YERTTIC
CCT3 UL CvK3 YOLTITW SWIE YLR1E2W
CCT4 TOL14 5w oam1 TGR1TIW SwWh1 VOR33dw
CCTE YORISESW OLT1 YMR1ZEC TAF1D YORETW
CCTT YL oMLY YMRZTTW TAP42 YMROZBW
CCT YJLO0BC ouot YGLOGIC TEM1 YMLOGAC
COCSS YGL130C ECM33 YBROTEW TF& Y¥PROTBC
CMR1 WOL1GY EDS1 YHLOGO0C TMz22 woL21TC
CSEd YKLO43C FAE1 VRO THL1 YPROTIC
DEF1D YOLO3 T FIG4 YHL325C TOP1 YOLOOEC
DHH1 wOL160C FKS1 YLR34Z'w TORZ WRLZ03C
ECMIE WMRIZEW FMP30 YPLI03C TUBZ WFLO3TW
EFT1 WORTI3w GEP3 wORZ05C TUS1 YLRAZSW
EFT2 YOR3ESW GIM3 YMLIS3C UBad SYHRT
ESF1 wGERO3EC G4 TELOOZW UGP1 YKLO3SW
FIS1 YILDESC GSP2 YOR1SEC UPs1 YLR133C
HEH1 YERI3TC GUP1 YGLOZAC UTH1 YKRO42'W
HHF1 wBROOIC HACT YFLO3 T UTP1S YMROITW
HHFZ SNLO30W HOMz YORTSEW uteT? YERDB2C
HHT1 WERDIOW HOM3 vERDS2C WABZ YELODSC
HHTZ YNLO3IC HOSZ YGL134C AT ¥MLTISC
HSP104  YLLOZEW IST3 YIRS WAST YGRO3W
KRR1 wCLOSSC KAP122  WGLOTEW WIR1 LD
LAt YiLzatc KAP3S YLR34TC WP3T2 YOR4E5C
MapPz WBLOIIC KRES YORIIGW WRP1 YLR3ITC
Mot YILTEW LASTT YOR1ETW el YFLOOC
MPTS YELTTEW LST8 YHLOOEY YBRZ3EC YBR2Z3GC
MTOZ YOR1E0 MED1 OLO0ZW wHEZ YLR200W
MNOP? YGRIDSW MOMID wALOOC TR YORZTZW
PDS5 YMROTEC MGRZ rPLOFEC

PEXY YOR142C MIA40 RL1SSW

PF32 YMLETR MMM rORZ45

PPH21 wOL134C MOB1 TILT06Y

PwP1 rLR136W MOBZ wFLO34C-B

RET1 YOR2OTC MRET wMRZ24C

RLFY THLO0ZC MRMZ rELI3EC

RPCE2 vPR130C MRPT HLO0SC

RPOZ YML330C MSCE wOR354C

RPNT YFROO4 MTC4 YBRZSSW

RPSA  WCROIIC YOS TR0

RPS15 YoLO40C NAME wHROBEY

RPS3 YHL1TEW NUPS  YGLO3ZW

RWE1 vOR130C 0sT2 wOR03C

RWEZ YPLZ35W 0574 wOL232%w

SBP1 YHLO34C PACID wGROTEC

SCcz rORG0W PaCz TEROOTW

SGO1 YORDT 3w PaMTT wRROESC

=<1 YMLOOTC Pik3 wRLOZ5C

SiT4 YOLO4TW PBEAT ‘rLR133C

SMVZ YERIT2C FER1 LG

SPE4 wFLO02C PBSZ wiLizac

SPTE1 TMRITIW POCZ rORDEIC

SPTE rLROSSC FDEZ rOR360C

5541 YALODSC PFO1 FULTTW

3562 YHLZOTW PGAZ YMLIZSC

STE4 YORZ12W PGM1 THLIZTw

suaT YPROB6L PHEZ wGR231C

TAF3 YMRZ36 PMP3 YORZTEC

TFCE vOR362C PMTE TER199W

TOMT YORAS T POCG wPL1ddw

TUB1 YMLOBSC PRK1 ILO3S

TUF1 YORIETW PRPZ4 rMRZEEC

UEPZ YERISIC PRP3 wOLO30W

uTRI0 YJL103C P3F1 OR013W

wiDzr YHLZ12W PTC1 rOLO0GY

WMATD rHRO3IC-A PTCE TCROTIW

WMAZ YBRI1ZTC GRI7 wOL104C

WTM1 TORZ 30 RCF1 LD

wz rRLOISW RGP1 TORISTW

wRUED YMRI0EC ROMZ WLRITTW

rLRO3SC-¢ wLROSSC-A ROT1 TMRZO0W

ABF1 THLTIZW RPMNE wORZEIC

ACEZ YLR131C RPS30E  YORTS2C

ACL4 YORIET RTC1 YOL138C

A0R1 YORZ1GW RUD3 wOR216C

AT 1 RNRA PSR SERANAT

Tabla S6: Lista de interactores de la subunidad Cct6 obtenida de Saccharomyces Genome Database,
de cara a su utilizacion para la creacién de diagramas de Venn. La primera columna de cada bloque
corresponde con el nombre del interactor, mientras que la segunda se corresponde con el nombre
sistematico del interactor.
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ACTI  wrLOssc
ARP1 WHRATZSC
EFES  WNROSIC
CCRA WALDZIC
CCTz wiMzw
CCT3 Lo
CCT4 WOl
COTT WLt
CCTE  wJLODSC
COC  YOROOZC
COC20  YGLTIEW
CSE4  wKLDdar
DEF1 HLOS4E
GiNd YDRSOTC

[[EEH YHL255C
HOS2  WGL1SIC
MHPT  YILOE2
WUP2  YLA3ESW
PaTl  YCROTIC
PKH3  WORdEEW
PLPZ  WOR2EIC
FRP4E  YRLTSIC
FWRl  YLRIEEW
RADS3  YRLISIC
RPN WHRZOOL
RPN WFRDOdW
FPFO YLR34OW
FPS2  YGLiZ3W
FPS3  WNLITEW
RPS3A  WBLOTZC
SOO2  WMROT4C
SETH PHRTS
SHS1 YOL2EsW
Eirs VOL04TY
SUFT YOR4TTW
SPS1  WORSZAC
SSE2 WHL20GW
STU2  WLADMSC
TAP4Z  WMROZEW
TF34  YMRIEC
TUB3  YML124C
AKLT YEROSSC
AP YHLOTTY
ATPT  WKLDIEC
EULZ  YHLTIY
CAF20  YORZiGW
CAFG  YKRO3GC
CCTS  WJROEGM
COCi2  WHRTOTC
COC3  YLR3MC
COCSS  WGLIS0C
CMAT  YOLISEW

£Til RCOEED]
DEP0 YDLO3MW
DEPE  YHRIEW
OHHI YDL160C
=] HIRDT0W
EAP1 YRLZ04
ECME  YMRTZEW
EFT1 YORTIIW
EFT2 YDR3ESW
EMCH YGRS
EMOZ  YHRTT4W
ERE1 MRO4SC
HGH1 YGRIBIC
HSCEZ  YMR1EEW
HSPEZ  YPLZAOC
IMP3 HANEW
KNZ8  YDL10BW
KRR CLOSIC
KSP1 HROBZC
Laat L2070
MAET KLO29C
MAPZ  YBLO9IC
MOV LTRW
WIS YDRTzEW
MTOZ  YDRMOW
NSP1 rILDATW
HUP1 YOROZAC
PEHT YDRI2C
FFS2 SHLET
PGK1 YCROIZW
FIB2 GLOZIC
PKHZ  vOLT0OW
PLP1 OFE3
PPHZI  YOL134C
PLF2 tPRO4ZC
RADZE  YDRO3OC
REE1 +BAN4SC
REG ~DROZEC
RET1 YDRZ07C
ROT2  vBR2ZIC
RPCEZ  YPRIGOC
FPOG  YML330C
FPLID  YLRO7SW
RPLZ3A  YBLOBTC
RPL3 YOR0ETW
RPLTA  YGLOTEC
RPN HROZTC
FPO21 YOL1OC

RPST0A
FPS12
FPST3
ARSI
RPS3A
RVET
SEP1
el
SEC2T

YOR23TW
YOR3EC
YORDB4W
YLRY41C
YPLOGTW
YDR130C
YHLOGAC
VGLOA3W
YGLIETW
YOL135%
YOROTIW
YHLOOTC
YBRTT2C
YLLOM
YILT2TC
LROSSC
YALOOSC
YLLO24C
YOL225W
YPLI0EC
YORZT2W
PROBEW
YORTTZW
YER1368C
YORZ12W
YGRISZC
DR3BZC
YDRASTw
YMLOZEW
YMLOSSE
YERTSIC
YIL103C
YMLOI3w
YERDEZC
YOLOTFC
WHLZ12W
YOL 185
YHRO33C-A
YBRIZTC
YOR230W
YOR223W
YHR135C
VGR2IW
YPL1SDW
RLTIZW
YCROBZW
YERI0GW
YORDE 3wt
YOLTPSC
YERTIDW
LROBIC
YKROZTW

YHNLTI2W
YOLOD&W
YERISTW
YHRTIZW
YLRTIOC
YGLIDSW
YILOB2C
YLRITOC
YHRO3SC
YCRO4SW
YHROTEW
YPLOSTW
YDLOZ3W
YJROESC
YILOSIC
YLROSSC
YMRTIEC
YOR0SEC
YMRTIEW
YHLODAC
YGROITW
YPRIGW
YLR158C
YHRITN
YLRE33W
YERO3W
YELOBIW
YILTd0h!
VILO3SY
YIL033C
YPLTIC
YKROGEC
VILOIIE
YMLOTTw
YCLOZ3C
VERDTEW
YGRZBEC
YFLOOTW
YLRZEFW
YDLOTAC
YLROTSW
YHRO 36
YBLOST
YPLOBA W
YPLOBIC
YGRIBEC
YORDZEW
YAROME

YLROT4C
YCROB3W
ERIS3C
PHATIW
HLZT8W
ERTIW
+BRIZ0C
KLZ0G
SKLOTIC
YLRTIOC
BR1TTW
“+JROTEC
FRO2EC
SALOATW
BRIEDW
DL1BSW
“DL1Z2EC
LTI
YLRAEC
LRTIEW
BRO38W
BROZIC
YOR343W
YPLZ4IC
MRT3E
YLR3MEC
L0350
YELOTW
YORO3IW
YEL21EW
YPRIDSC
LRZI0C
HR04TC
MLTIOC
YLLOOSC
DL1a2C
HLZATi
BRO3EC
LRI
“LRZBGC
YLR323C
RLO3E
ALO3AC
YIR0Z2C
SGRTIZW
“JRIS0C
“YDROS2C
YELOTAC
YKROZAC
*KL143C
rLRIBIC
YLRZTO0W

VALOTE

VOROSIC

YORATIC

YOR23EW
YORDEOW
YLR4FTC

YMRZT

YHRTB4C

YPRIBIW
YiLOZEC
VELO 3
YMRZIIC
YPROZIC
YNLT3EW
YALOSH
YHLO30W
YGLEZZC
YURIZIC

YILOEAL

YHRISAC

YKL4BC
YGERZ00C
YPLIDTw

YERMOW
YORO4OC
YERZATC
YLROSEW
YELOTZ
YMROISC
YMLOOEC
YGLOSAC
YMLOTZ
YGR2BC
VOR24dY
YNL125C

YLRZ3IC
YMRTTIC

VILOEEW
VILODSW

MRZAEW
FROT9W
YLR3424
YORET3W
iL034C
YLROGEW
YLR45TW
YLROE
YMRT3E

GBP2  YCLOTIC
CEP3  YORZOSC
CETZ YERDE3C
GIM3 YNLISIC
G4 YELODFw
GIMS YMILOW
GLE1 wOL20FW
CPI0 ¥GL142C
GPI3  YLLOIC
GPIY  YJROTW
GRS YNLO3BW
GPI13  YOR4ITW
GPI2 WPLOTEW
GPNZ  YOR2BZW
GPR1 DLO3SC
GTR1 YHLTRTW
HALS ILTBSC
HAP4  YKLI03W
HDA1 WALDZ T
HDAZ  YPRTAC
HIR1 YBLOOZW
HER1 YDRIZOW
HMT1 YBRO34C
HOC1 Y URDTSw
HOG1  YLRit3W
HOM3  YEROS2C
HRE1 YRLOOW
HRP1 ORI
HRO1 YORZS T
HSPED  YLRZ53C
HaT3 YORD2SW
H/PZ  YELO3dW
IDH YNLDITC
IES FLOTAC
[ES3 YLRDSZW
[ESS WERDSZ\W
K3 YLR3EC
(] YURTIEC
MAS ILZIEC
IME4 YELIZW
MG1 “YCRO46C
MG2 WOROFIC
IPL1 YPL20SC
IRAZ YOLOST
IRCE YFRO43C
IRCA Y ILOS T
12Hd YOL0IE
KAPIOd  YEROTC
KAPTH  YGL24TW
KAP12Z  YGLOTEW
KGO IL1ZSW
KOG YHRTEC
KFES YOFE3EW
KTR YORD3S
LAaz YELOOC
LASTT  YOR1EW
LCE WMAZIEC
LOBT?7  YOLMEW
LEM3 YNL3ZIW
LGET YPLOSSC
LIF1 YGLOSOW
PO WFLOTE
LRO YNROEW
LRP1 YHROB T
LSt L1240
LSMI2  YHRRTW
LSM2  YBLOZEW
LSM3  YLR43C-A
LSME  ‘vJRozEw
LSTT YGROSTC
LST3 WRLOOBW
MACT YMROZIC
MAGT  YERMZC
MAKT  YKLOZIC
may-24 YPRIS3
MEF1 YORZIEC-A
MK YNL3OTC
MOvz  vOLmiC
MEC3  ‘YLR2@aC
MFTH WMLOB2E
MAdD  YRLISSW
MICOD  YCLOS7C-A
KK YORZ3TW
MMSZ2  YLR3Z0W
MMTZ  YPL2ZAC
MNNZ  YBROTSC
NS RIS
MNT2  YGLZSIC
MONZ  YNL297C
MPS1 YOLOZAC
MPTS  YGLTISW
RN YPRTIEW
MR YPLIBAC
MRPZD YORGOSY
MRP3S  YNLIZZC
MRS YIROZ T
MRSG  YOR3TOC
MRT4  YKLOOSW
MSH3  YCROS2C
MK YOLTIEW

YAL123C
YERZSSW
YHRISIC
YMROITC
YMRIODW
YELOTAC
YMRIDS
YGLIZ2C
YHFIS3C-A
YDR3TC
YHLO3EW
YLR134C
VKLO4OC
YER21ZW
YLR3E3C
YOL04TC
YERDDZ\W
YHLOG W
VILO38C
YLROS3C
YERDDS\
YKROGZW
YGLOIZW
YARDOZW
YOLTEW
YKRDBd
YHLOZ3C
YBRO25C
YMLOGSw
YORINIC
YORDESY
YORZES
YGROTAC
YERDDTW
YIRDOGC
VKLOZSC
YLROGIC
YFLOZOC
YCLOS2C
YIL1ZEC
YERO34W
YOL127w
YOLT7S
YLROB4\
YKL13TC
YLR13TW
VLTI
YORIZZC
YEL1ZTwW
YERDITW
YILOITW
YEL10SC

YOR430C
YIROMED
YLR203C
YRLT4W
WELO4TC
YHL2EZW
¥ JRODE\
YHLZZIC
YhL2E2W
WEL2OSW
YHFZET
‘YELDBOC
VERDT2W
WOR3B2C
YPRI03W
YBLO4 T
ILDISW
YHILOSTE
WGROOBYW
YMRZEEC
YPRTTEW
YRLTIEE
YDROT3W
YRLOT T
YOROEZE
OLOOGW
YKROIIW
WDR43AC
YORSTC
YERD34C
YHLO0W
PRI
OR8N
YRLTAE
YHLZIEW
‘Y JRO3IC
WORZESW
YHROTEL
LR3ZI
Y JROZIC
YBRZETW
WELOT
YORZITW
YORZTIC
YLROTIC
YPRIESW
YGRISIC
YORZTSC

YHL234C
YGLOSY
ORTIEC
YELOZ4W
YELZS0W
YLRISAC
WGRIBOC
YPLIZAC
ORI
LW
YILIZIC
YKROBIC
WEROTAC
YGROSSC
YELDSC
KLO0BW
YKLTBOW
YPL220W
WPLOTSW
YELOFIC
YORATH
YRLIW
YORZ34C
‘YERDSEC-A
YOI
YOLT3EW
‘rLR1BSW
‘rLR32ZSC
YPRO4IW
WHLO33C
LLOASC
YELMTC
HLOB T
vOLO20C
YOLTTW
wOLOSTC
YPRIDEW
ORZEIC
OL130W
NG
YKROSTW
WGRO2TC
YHROZIC
YLA3EEW
LS
YOR253C
YORTITW
YELOEE
YHROFIC
LRI W
YHROBSC
YCROSZW

YFRO3TC
YMLIZTW
ERTZSW
YELZ4AW
WOL20dW
YERTZAC
YORZIEC
YCRODSC
ORIEEW
WOLOTEC
YFRO40N
YKROZEW
YPRIZIW
WELOTIC
YMRE0SC
YNROZEC
YDRYIEC
“YLR2GEW
WCROBTE
YLRA30M
Y OR1BaW
‘Y GRZ0BYW
YILOT4C
YKAOZAE
YHRAOIEC
YPLOATW
YMRIS0C
WORDSTW
YKAOMEC
vORO35C
YERID3W
YHL23EW
WELZDEW
M0
L0420
YKROTZE
WNLO3ZW
YLR33EC
YPRIEIW
Y GR1ISW
‘OROTEC
WELZTC
YHRZDEW
YMRZIEC
YBLOOTC
HL243w
YELTIEW
YERISEC

SLM2  YNLD4TC
SMET YERDZIC
Ell YGR2ZAC
SMMT YNROTSW
Eld “OR230C
SNF3 YDL134%W
SNTH WCROI3W
SNUT3  YELOZEW
il YMRDIE
SPB4  FLOOZC
SPCIOS  YGLOIIW
SPC24  YMRTITC
SPE1 L 18db)
SPRI YPRIZIC
PR YORTA0W
SPS2Z  YCLO4EW
SPT2 VERIEIC
SPTE YGRTIEW
SAET  YOR30AC
SANZ  YLRTEW
SA07  YPRO32W
S5H1 BR2E3C
SaL1 “YLROOSW
SSM4  YILD3OC
STE2d  YURITRW
STH YORDZTW
STPz2  YCLOOAG
STT3 GLOZZW
STTd YLR30SC
STLH WELOGAC
) YPLZ3F
SUs1 YERTTW-A
SWC3  rALOTMW
SwCS  YBR2IT
SwOl  YARDD3W
Sl wILBTE
e YLRIE2W
SWPT  YMRMEW
SwR1  YOR33aW
TAF1 YERZTIC
TAFE YHLTHE
TAFS WMF23EW
TECT YERO3W
TELT YBLOS3C
TFE4 PROSEW
TFE6 YOR3S2W
THED  YORM3C
TF& YPROTEC
T3 YGRIEN
TG vOR2ITC
TMEZ  YOLZTC
TMSE  YULOSAW

LG DR4BEC
TLE2 SOLDIEC
TMAZZ  YJROMW
TMCT YOROSZC
TORZ  YKLZ203C
TOS BRI
PS3 MAZEIC
TPT1 FOL102C
TRS20  YBR2S4C
TSC3 BROSEC-A
UAF30  YORZ3SW
UBPZ  YDR1I24C
UBPE  YMRZZ3W
UBRZ  YLRO24C
UEXZ  YMLOTRW
UEXd  YMROSTC
UFD4 KLOIOC
UGP1 RLO3SW
uMPF1 YBRITIC
URAd  YLR4ZOW
uTH1 KRO4ZW
UTPTS  YMRO33W
UTP1E  YJLOBIC
UTP23  YOROO4W
uTPE DR443C
VABZ  YELOOSC
VACM  YLRISEW
VACT  YNLOSAW
VAMID  YORDBAC
VANT SMLTISC
VP1 LRI
VMA3  YELD2TW
UMAS  YELOSTW
VMBS YCLOOSW-A
VPSI0  YPL1ZOW
VPS38  YLRIE0W
UPSS1  YKROZ0W
UPSTZ  YDRAESC
VAP1 YLR33TC
VBT RIZSW
VT MRTITC
WHIS YORDE3L
XA NELITIC
“ALOITC- Y ALOITC-A
Y BLOGTY- Y ALDBT -
VAP MLOOTW
YBLOSEC YBLOZEC
YBRZZ - YER2Z T -A

YOKZ  YNLISAC
YCLOGBC YCLOGEC

YCROSOC VCAOSOC
YOLZIEW  VOLZ1EW
YORSMC YDRSHC
YEH1 YLLOT2W
WGROTEW VGROTEY
YGROTTW VGROTIW
YGRIZZY VGRIZZW
YERIZ0C VIGRIZC
“GRZ40C- YGRZ4DC-A
WHCT YLRZ38C
YHLO4ZYW  VHLO42Y
“HLO4BC- YHLOBC-A
YILDS4W  VILDSaW
VILDBIW  VILOSIW
YIP1 YGRITZC
Y L13BW-£ VILI3E -4
iz YKLO9SW
YLLOTTW  VLLOTRW
YLROOC  VLRODIC
YLROZEC VLROIEC
‘YLRISEW  VLRSEW
YLRIS9W VLRSS
YMRZE2W YMRZE2W
YHLOAEwW  VHLO4EY
YHLIDEE  VNLI0EC
YPLZIEW  YPLZIGW
YRTT  YNL304W
WPTSZ  VHLOS3W
YTHI YPRIDTE
Rl YORZTZW
YVH YIROZEC

Tabla S7: Lista de interactores de la subunidad Cct7 obtenida de Saccharomyces Genome Database,
de cara a su utilizacion para la creacién de diagramas de Venn. La primera columna de cada bloque
corresponde con el nombre del interactor, mientras que la segunda se corresponde con el nombre
sistematico del interactor.
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Interactor  Interactar Systematic Name Interactor  Interactar Systematic Name

ACTH WFLOF3C COCSS WiEL1E0C
CCTE WORTESW COH1 WGLO03C
COC23 WBR1B0W CMR1 WOL1SEN
LUEP3 YERISIC CSE4 WELO43C
AFGE WLRIIVC OEFP10 OLOET
ARCTE WLRETOC DED WORZ0d W
ARC3S WNRO35C OHH1 WOL1s0C
ATPIO WLRIIIW our1 OLI0IC
BET3 RROGEC ECMIG MPZEW
=13=1] WPLOBSC EFT1 WORTESW
CAB1 WORS3T EFTZ YOR3E5W
Cam1 WPLO4S EGD1 YPLO3TC
cocn WCROOZC GAS1 MRS
COCET ORTGS W GISZ WHLZSSC
COCsE SIROS T HGH1 WGRIETC
COG3 YERISTW HOG1 WLRTISW
OMFA YERTEE W HOSz WEL14C
ECM32 WERTTEW HFT1 ORI
ELM1 WELO4EC HSCa2 METEEY
ERG3 WLROSEYW HSP104  YLLOZEW
GHAT WFLOTTE KRR1 WCLOSAC
GPM0 WiEL142C Laad WILEOTC
GPIT3 WLLOFC MaP2 YBLOFIC
GSP1 WLRZ33C MO WULTIZN
HSL1 RLIOT MM3Ez  YLRIZ0W
L1 WIRTIEC MPTS WGLTTEW
IL51 WBLOTEC MTO2 WORE0
NOZ wOR1Z23C MNABZ WiGL1Z2C
IPA1 IR UM ORIS0W
151 WPLT3SW PATI WCROTTC
KaPIS WLR34TC PLM WOR1E3W
LOS2 WOLO4TC PLPZ YORZEIC
LHS1 WHELOT3W PPH21 WOL134C
LTE1 WALOZAC PPHZZ WOLISSC
MED4 WORTTaW PUF4 WGLO W
MY02 WOR32EW RFET1 YOR20VC
MAP1 wKRO48C RPO3 WHL330C
MNEPZ WORIGZC RPLZS WOLTETW
MNMT1 WLR135C RPLZEA  WLR3ddhW
NUPTFD YELOTIW FPL31A  YOLOTSW
NUPISS  YMLIDEC RPM1 WHROZTC
NUPZ WLREISW RPHI0 HRZ00W
aPn WHLOZOC RPMNTI WEROO3 W
03572 WORI03C RPS0A WGR2 1
PANMTT “wKROBSC RPS12 YOR3EIC
POEZ WORIGE0C RPS13 ORDGd
PETS WHLOOSC RPS144  YCROIIC
PP WOR1Z2C RPS1S SOL040C
PHE1 WGR132C RPST7A  YMLOZ4W
PHEZ WERZIIC RPSZ WGL1ZE
PECT WBLI0SC RPSZ0 HLOS
P31 NMLOSE RPSZTA  YELI1SGEW
PRPE YBROSSC RP33 SHLTTE
RIFI01 YHLOZTw RPSES wPLO30C
FPL43A  YPRO4IW RPTS ORI
RPS4E WHR2Z03C RWE1 wOR130C
RPT4 YOR253C R\WEZ WPLZ3SW
FRP1 WOROSTC SAMS0 NLOZEW
RRP4 WHROGSC SO0z wMROTIC
RSC3 YMLIZT SET1 YHR113W
RTR1 YER133C SGF23 WCLOOC
RUOG WORZIEC SE01 SOROT S
RWSIET  YDR3G8W == WHLOOVEC
SaCT YELZ12W SiT4 OO
SAP1E0 YRROZEW SMYE WBR1TZC
SECE1 YLR3TAC SNOZ YLROBSC
SEN YLR40d SHO3 YBR10G\
SHET? YERO43C SPTI0 WALI2TC
SLT2 wHROS0C SPT MATT S
= WSRO0 SPTE WLROSSC
SO YGROTE 5562 WHLZ0Tw
SPSd WORFEC SUAT rPROGEY
SREZ WHRO41C TAFS YBR133C
SROT YPRO32W TAP42 WMRDZ2EW
SRVE WHLISEW TGP ORI
S5C1 WJRO45C TFCE wOR362C
ST YBLO34C TOM1 WORS T
ShC3 WALOTI TUET wMLOSSC
Shefldh YERTIC TUEZ FLOET W
TAF1Z YORESW TUES WML1Z4C
TAFE WGELTIZC LBPS WMRZ23W
THPS WPRO45C UTF0 SJLI0EC
VAT WELZ12W WIOZ7 WHLZTZW
WHS1 YORZ4 7 WA YOLTES
WPS21 YORDS3C WA wHRO33C-4
WRLOGTw  RLOG3W WMAZ WBR1ZTC
WLH1 YJRO93 WTHM1 WOR230W
APLS WPL13SW WCKZ WHLIS4C
ARP1 WHR1Z3IC WLROFSC-£ YLROSSC-A

Tabla S8: Lista de interactores de la subunidad Cct8 obtenida de Saccharomyces Genome Database,
de cara a su utilizacion para la creacién de diagramas de Venn. La primera columna de cada bloque
corresponde con el nombre del interactor, mientras que la segunda se corresponde con el nombre
sistematico del interactor.
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ACTH
ARCH
ARPZ
ASCY
BRES
CABS
CCT4
CCTE
COCZz0
ESa1
FIS1
FLP1
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Tabla S9: Lista de interactores del complejo TRIC/CCT completo obtenida del conjunto de interactomas
gue lo componen, de cara a su utilizacion para el analisis de funciones moleculares y biolégicas. La
primera columna de cada bloque corresponde con el nombre del interactor, mientras que la segunda
se corresponde con el nombre sistematico del interactor.
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