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Following the failure of a wide range of attempts to solve the 
crystal structure of M‐PMV retroviral protease by molecular 
replacement, we challenged players of the protein folding game 
Foldit to produce accurate models of the protein. Remarkably, 
Foldit players were able to generate models of sufficient quality
for successful molecular replacement and subsequent structure 
determination. The refined structure provides new insights for 
the design of antiretroviral drugs.



Lesson 1: 

Our ability to understand the world around is 
a function of  the technologies we have for 
seeing in the world.



Lesson 2:

The best way to understand the 
future is to observe the present very, 
very carefully.



Lesson 3:

No matter how  sophisticated your 
sensemaking tools, they will not help you 
if you have a wrong or inadequate theory.



Lesson 4:

Every great achievement in human 
knowledge involves breaking through a 
problem no one else believes can be solved



Lesson 5:

Many great scientific achievements require 
you to overcome the opposition of the 
current experts in the field.
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