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Die MISATO-Datenbank stellt eine umfangreiche Sammlung von über 19.000 maschinell lesbaren 
Protein-Ligand-Komplexen dar, die speziell für struktur-basiertes Wirkstoffdesign miDels künstlicher 
Intelligenz (KI) entwickelt wurde. Die Datenbank basiert auf experimentellen Protein-Ligand-
Strukturen der PDBbind-Datenbank, die mithilfe semi-empirischer quantenchemischer Methoden 
systemaVsch korrigiert und verfeinert wurden. Etwa 20 Prozent der Strukturen erforderten 
umfangreiche Anpassungen hinsichtlich Protonierungszuständen, Atomsorten und geometrischer 
Verzerrungen. 

Zusätzlich zur staVschen Strukturau\ereitung umfasst MISATO dynamische InformaVonen aus 
Molekulardynamik (MD)-SimulaVonen in explizitem LösungsmiDel mit einer Gesamtzeit von über 170 
Mikrosekunden für knapp 17.000 Komplexe. Dabei konnten wichVge Einblicke in die Dynamik der 
Bindetaschen, die Bildung von transienten („krypVschen“) Bindestellen und das Anpassungsverhalten 
der Liganden gewonnen werden. 

MISATO liefert umfangreiche quantenchemische Ligand-Parameter (IonisaVonspotenziale, 
Elektronenaffinitäten, PolarisaVonen) sowie aus MD-SimulaVonen abgeleitete Deskriptoren wie Root-
Mean-Square(RMS)-FluktuaVonen, Anpassungsfähigkeit der Bindestelle und geschätzte 
Bindungsenergien. Diese umfassenden Deskriptoren bilden eine wichVge Grundlage für die 
Entwicklung von KI-Modellen zur Vorhersage von quantenchemischen Eigenschaben, 
Proteinflexibilität und relaVven Bindungsaffinitäten. 

Die experimentelle Validierung der Datenbank erfolgte durch vergleichende Messungen der Protein-
Flexibilität miDels NMR-Spektroskopie sowie durch KorrelaVon mit kristallographischen B-Faktoren. 
MISATO stellt eine validierte und innovaVve Ressource dar, die auch als Grundlage für das TPM-Patent 
(WO2024115584A1) diente und inzwischen kommerziell von Khumbu.AI genutzt wird. Die MISATO-
Datenbank ist öffentlich zugänglich und ermöglicht die Entwicklung neuer KI-gestützter Ansätze im 
strukturbasierten Wirkstoffdesign. 


