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El proceso de docking se lleva a cabo en dos fases:

1. Mecanismo de “presentacion”: el ligando se coloca dentro del receptor en diferentes
orientaciones para facilitar la identificacion del modo de union real del ligando.
— Nos dard una puntuacion o score en funcion de la afinidad y del nivel de
[- R '1 estabilidad. Se utilizan distintos algoritmos en funcion del tipo de posicionamiento mas

primeros ensayos bioquimicos | optimo que queremos alcanzar.
I 2. Clasificar los compuestos en funcion de la puntuacion.
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